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El cáncer cervicouterino constituye un problema relevante de salud pública asociado a la infección persistente por el virus 
del papiloma humano (VPH), cuya evolución puede estar influenciada por la microbiota cervicovaginal. El objetivo fue 
determinar la prevalencia del VPH y la composición microbiana asociada en mujeres con lesiones cervicales. Se realizó una 
revisión sistemática bajo lineamientos PRISMA 2020, incluyendo 16 estudios observacionales publicados entre 2020 y 2024 
en Scopus, PubMed y Taylor & Francis. La prevalencia promedio de VPH fue cercana al 70%, con predominio de genotipos 
de alto riesgo. Las mujeres con VPH y lesiones presentaron mayor diversidad microbiana, con disminución de Lactobacillus 
y aumento de géneros anaerobios como Gardnerella, Prevotella y Sneathia. Se concluye que la disbiosis cervicovaginal se 
asocia con la presencia del VPH y la progresión de las lesiones cervicales. 
Palabras clave: Cáncer cervicouterino; Lesiones cervicales; Microbiota cervicovaginal; Prevalencia; Virus del papiloma 
humano 

RESUMEN 

Cervical cancer is a major public health problem associated with persistent infection by the human papillomavirus (HPV), 
whose progression may be influenced by the cervicovaginal microbiota. The aim of this study was to determine HPV 
prevalence and associated microbial composition in women with cervical lesions. A systematic review following PRISMA 
2020 guidelines was conducted, including 16 observational studies published between 2020 and 2024 in Scopus, PubMed, 
and Taylor & Francis. The average HPV prevalence was approximately 70%, with predominance of high-risk genotypes. 
Women with HPV infection and cervical lesions showed higher microbial diversity, characterized by decreased 
Lactobacillus and increased anaerobic genera such as Gardnerella, Prevotella, and Sneathia. It is concluded that 
cervicovaginal dysbiosis is associated with HPV presence and progression of cervical lesions. 

Keywords:  Cervical cancer; Cervical lesions; Cervicovaginal microbiota; Human papillomavirus; Prevalence. 
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INTRODUCCIÓN 

El cáncer de cuello uterino (CaCU) fue 

reconocido como uno de los principales 

problemas de salud pública a nivel mundial, 

constituyendo el cuarto tipo de cáncer más 

frecuente en mujeres según la Organización 

Mundial de la Salud (OMS, 2025; García et al., 

2021). A nivel global, se estimó que en 2020 se 

registraron aproximadamente 604 000 nuevos 

casos y 342 000 muertes atribuibles a esta 

neoplasia, con una distribución desigual que 

afectó principalmente a países de ingresos bajos 

y medios (Sung et al., 2021; Arbyn et al., 2020). 

En América Latina y el Caribe, el CaCU ocupó el 

tercer lugar en incidencia, evidenciando 

importantes brechas en la cobertura de programas 

de tamizaje y vacunación (Organización 

Panamericana de la Salud [OPS], 2019; Bray et 

al., 2018). En Ecuador, esta neoplasia se 

posicionó entre las más diagnosticadas en la 

población femenina, junto con el cáncer de mama 

y de estómago, reflejando un impacto 

significativo en la morbilidad y mortalidad 

(Ministerio de Salud Pública del Ecuador, 2025). 

Estas desigualdades epidemiológicas han sido 

atribuidas a limitaciones estructurales en los 

sistemas de salud, así como a factores 

socioculturales que condicionan el acceso a 

servicios preventivos (Schiffman et al., 2016). 

El virus del papiloma humano (VPH) fue 

identificado como el principal agente etiológico 

del CaCU, siendo una infección de transmisión 

sexual altamente prevalente que afecta a la 

mayoría de la población sexualmente activa en 

algún momento de su vida (Instituto Nacional del 

Cáncer, 2019; de Martel et al., 2020). Los 

genotipos de alto riesgo oncogénico, 

particularmente el VPH 16 y 18, fueron 

responsables de aproximadamente el 70 % de los 

casos de cáncer cervical a nivel mundial, 

mientras que otros genotipos como 31, 33, 45, 52 

y 58 contribuyeron significativamente a la carga 

global de la enfermedad (Bruni et al., 2019). Sin 

embargo, la infección por VPH no condujo 

inevitablemente al desarrollo de cáncer, ya que la 

mayoría de las infecciones fueron transitorias y 

eliminadas por el sistema inmunológico. En este 

sentido, la persistencia viral fue identificada 

como el principal determinante de progresión 

hacia lesiones intraepiteliales y cáncer invasor 

(Doorbar et al., 2012; Crosbie et al., 2013). 

La carcinogénesis cervical ha sido entendida 

como un proceso multifactorial en el que 

intervienen factores virales, inmunológicos y 

ambientales. Entre los mecanismos clave se 

RESUMO 

O câncer do colo do útero constitui um importante problema de saúde pública associado à infecção persistente pelo vírus do 
papiloma humano (HPV), cuja evolução pode ser influenciada pela microbiota cervicovaginal. O objetivo foi determinar a 
prevalência do HPV e a composição microbiana associada em mulheres com lesões cervicais. Foi realizada uma revisão 
sistemática seguindo as diretrizes PRISMA 2020, incluindo 16 estudos observacionais publicados entre 2020 e 2024 nas bases 
Scopus, PubMed e Taylor & Francis. A prevalência média de HPV foi de aproximadamente 70%, com predominância de 
genótipos de alto risco. Mulheres com HPV e lesões cervicais apresentaram maior diversidade microbiana, com redução de 
Lactobacillus e aumento de gêneros anaeróbios como Gardnerella, Prevotella e Sneathia. Conclui-se que a disbiose 
cervicovaginal está associada à presença do HPV e à progressão das lesões cervicais. 
Palavras-chave: Câncer do colo do útero; Lesões cervicais; Microbiota cervicovaginal; Papilomavírus humano; Prevalência 
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encuentra la integración del ADN del VPH en el 

genoma del huésped, lo que conduce a la 

sobreexpresión de las oncoproteínas virales E6 y 

E7, responsables de la inactivación de los genes 

supresores de tumores p53 y pRb, 

respectivamente (Moody & Laimins, 2010). Este 

proceso se ve favorecido por condiciones que 

alteran el microambiente cervical, incluyendo 

procesos inflamatorios crónicos, estrés oxidativo 

y alteraciones en la microbiota local (Crosbie et 

al., 2013). 

En este contexto, la microbiota 

cervicovaginal fue considerada un componente 

fundamental en la homeostasis del tracto 

reproductivo femenino. En condiciones 

fisiológicas, se caracterizó por el predominio de 

especies del género Lactobacillus, especialmente 

Lactobacillus crispatus, Lactobacillus jensenii y 

Lactobacillus gasseri, las cuales contribuyen al 

mantenimiento de un pH ácido mediante la 

producción de ácido láctico, así como a la 

secreción de peróxido de hidrógeno y 

bacteriocinas con efecto antimicrobiano (Ravel et 

al., 2011; Teller Gómez, 2022). Esta 

configuración microbiana ha sido descrita como 

protectora, al limitar la colonización por 

microorganismos patógenos y favorecer la 

estabilidad del ecosistema vaginal (Gajer et al., 

2012). 

No obstante, la alteración de este equilibrio 

microbiano, conocida como disbiosis, se 

caracterizó por una disminución de Lactobacillus 

y un aumento de bacterias anaerobias como 

Gardnerella vaginalis, Prevotella spp., 

Atopobium vaginae y Sneathia spp. (Vázquez et 

al., 2019; Ma et al., 2020). Estas alteraciones han 

sido clasificadas en diferentes estados 

comunitarios (community state types, CST), 

donde los perfiles no dominados por 

Lactobacillus se han asociado con mayor 

susceptibilidad a infecciones, incluyendo el VPH 

(Brotman et al., 2014; Anahtar et al., 2015). 

Desde una perspectiva mecanística, la 

disbiosis cervicovaginal pudo influir en la 

persistencia del VPH mediante múltiples vías 

biológicas. En primer lugar, la disminución de 

Lactobacillus conllevó un aumento del pH 

vaginal, lo que favoreció la supervivencia de 

microorganismos patógenos. En segundo lugar, 

el predominio de bacterias anaerobias se asoció 

con la producción de metabolitos como aminas 

biogénicas y ácidos grasos de cadena corta, los 

cuales pueden inducir daño epitelial y promover 

un estado inflamatorio crónico (Borgdorff et al., 

2016). Este microambiente inflamatorio se 

caracterizó por la activación de citocinas 

proinflamatorias como IL-6, IL-8 y TNF-α, que 

interfieren con la respuesta inmune antiviral 

(Łaniewski et al., 2020). 

Adicionalmente, se ha documentado que 

ciertas bacterias pueden interactuar directamente 

con el epitelio cervical, favoreciendo la 

disrupción de la barrera mucosa y facilitando la 

persistencia del VPH. En particular, géneros 

como Sneathia y Fusobacterium han sido 

asociados con procesos de progresión neoplásica, 

posiblemente debido a su capacidad de modular 

la respuesta inmune y promover la proliferación 

celular (Kyrgiou et al., 2017; Curty et al., 2019). 

Estos resultados han sugerido que la microbiota 
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cervicovaginal no solo actúa como un marcador 

de enfermedad, sino también como un modulador 

activo en la carcinogénesis cervical. 

Las lesiones cervicales fueron clasificadas 

según el grado de alteración del epitelio en 

lesiones intraepiteliales escamosas de bajo grado 

(LSIL o CIN 1) y de alto grado (HSIL o CIN 2-

3), siendo estas últimas precursoras del cáncer 

cervicouterino (Vela, 2020). Diversos estudios 

han demostrado que la progresión de estas 

lesiones se asocia con cambios en la diversidad y 

composición microbiana, evidenciándose un 

incremento progresivo de bacterias anaerobias y 

una disminución del predominio de Lactobacillus 

a medida que aumenta la severidad de la 

enfermedad (Mitra et al., 2016; Norenhag et al., 

2020). 

A pesar del creciente interés en este campo, 

la evidencia disponible ha mostrado resultados 

heterogéneos. Mientras algunos estudios han 

identificado asociaciones claras entre disbiosis y 

progresión de lesiones cervicales, otros no han 

encontrado patrones consistentes, lo que limita la 

identificación de perfiles microbiológicos 

específicos (Brusselaers et al., 2019; Mortaki et 

al., 2020; Castanheira et al., 2021). Estas 

discrepancias podrían explicarse por diferencias 

metodológicas, incluyendo técnicas de 

secuenciación, criterios de inclusión y 

características poblacionales (Usyk et al., 2020). 

En este contexto, surgió la necesidad de 

integrar de manera sistemática la evidencia 

disponible para comprender mejor la relación 

entre la microbiota cervicovaginal y la infección 

por VPH. En particular, se plantearon las 

siguientes interrogantes de investigación: ¿Cuál 

fue la prevalencia del VPH en mujeres con 

lesiones cervicouterinas? y ¿qué perfiles de 

microbiota cervicovaginal se asociaron con la 

persistencia del virus y la progresión de las 

lesiones? Estas preguntas orientaron la presente 

revisión sistemática, con el fin de aportar una 

visión integradora de los resultados disponibles, 

por lo tanto, el objetivo de la presente revisión 

sistemática fue determinar la prevalencia del 

VPH y la composición de la microbiota 

cervicovaginal, así como su asociación con el 

desarrollo y la progresión de las lesiones 

cervicouterinas y el cáncer de cuello uterino. 

 

MÉTODO 

La presente investigación se desarrolló como 

una revisión sistemática de la literatura con enfoque 

cuantitativo y alcance descriptivo-analítico, 

orientada a sintetizar la evidencia disponible sobre 

la prevalencia del virus del papiloma humano 

(VPH) y la composición de la microbiota 

cervicovaginal asociada con el desarrollo y 

progresión de las lesiones cervicouterinas. El 

estudio se estructuró conforme a las directrices 

PRISMA 2020 y contó con un protocolo 

previamente registrado en la base de datos 

internacional PROSPERO bajo el número 

CRD420250553455. 

La estrategia de búsqueda se diseñó de manera 

sistemática y reproducible, incluyendo las bases de 

datos PubMed, Scopus y Taylor & Francis. Se 

emplearon términos controlados (MeSH) y palabras 

clave relacionadas con el tema de estudio, 

combinadas mediante operadores booleanos AND y 
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OR. La cadena de búsqueda utilizada fue la 

siguiente: (“epidemiology” OR “prevalence”) AND 

(“papillomavirus” OR “papillomaviridae”) AND 

(“microbiota”) AND (“vagina” OR “vaginal”) AND 

(“cervix” OR “cervix uteri”) AND (“cervical 

cancer” OR “uterine cervical neoplasms”). La 

búsqueda se limitó a artículos publicados en idioma 

inglés y español durante el periodo comprendido 

entre enero de 2020 y diciembre de 2025, con el fin 

de garantizar la actualidad de la evidencia. 

El proceso de selección de estudios se realizó 

en varias etapas. En una primera fase, se 

identificaron los registros en las bases de datos 

seleccionadas. Posteriormente, se eliminaron los 

duplicados y se llevó a cabo el cribado inicial 

mediante la revisión de títulos y resúmenes. En una 

segunda fase, los artículos potencialmente 

relevantes fueron evaluados a texto completo para 

determinar su elegibilidad. Se seleccionaron 

aquellos estudios que cumplieron con los criterios 

establecidos. Este proceso fue realizado por dos 

revisores de manera independiente, y las 

discrepancias se resolvieron mediante consenso. El 

flujo completo del proceso de selección se 

representó mediante un diagrama PRISMA. 

 

 

Figura 1. Flujograma PRISMA 
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Se establecieron como criterios de inclusión 

estudios observacionales (transversales y de 

cohorte), artículos publicados en inglés y español 

dentro del periodo definido, así como 

investigaciones que abordaran la relación entre la 

microbiota cervicovaginal, la infección por VPH y 

las lesiones cervicales. Asimismo, se consideraron 

informes de organismos oficiales en materia de 

salud pública. Se excluyeron cartas al editor, 

revisiones sistemáticas, metaanálisis, artículos no 

sometidos a revisión por pares y estudios que 

reportaran coinfección con otras infecciones de 

transmisión sexual distintas al VPH. 

Para la extracción y análisis de la información, 

se definieron variables bibliométricas (autor, año, 

país y revista), variables de calidad (indexación y 

cuartil de la revista) y variables de contenido 

(prevalencia del VPH, composición de la 

microbiota cervicovaginal, géneros bacterianos 

predominantes y diferencias entre grupos). Los 

datos fueron organizados en matrices de síntesis que 

permitieron su posterior análisis comparativo. 

 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

Se incluyeron un total de 16 estudios que 

cumplieron con los criterios de elegibilidad 

establecidos. La distribución temporal de las 

publicaciones evidenció un incremento progresivo 

en la producción científica entre los años 2020 y 

2024, con mayor concentración en los años 2022 y 

2024, lo que refleja un creciente interés en el estudio 

de la microbiota cervicovaginal en relación con la 

infección por el virus del papiloma humano (VPH). 

En cuanto a la distribución geográfica, la 

mayoría de los estudios se desarrollaron en países 

de Europa y Asia, con una representación limitada 

de América Latina. Esta distribución sugiere una 

concentración de la investigación en regiones con 

mayor desarrollo tecnológico en técnicas de 

secuenciación microbiológica, así como una posible 

brecha en la generación de evidencia en contextos 

latinoamericanos. 

Los diseños metodológicos correspondieron 

principalmente a estudios observacionales de tipo 

transversal, seguidos por estudios de cohorte. El 

tamaño de muestra presentó una alta 

variabilidad, con estudios que incluyeron desde 

menos de 100 participantes hasta más de 2000, lo 

que implicó diferencias en la representatividad y 

precisión de los resultados. En términos generales, 

los estudios analizaron poblaciones heterogéneas, 

incluyendo mujeres sanas, mujeres con infección 

por VPH y pacientes con distintos grados de 

lesiones cervicales. 

Las características de los estudios incluidos se 

presenta en la Tabla 1, donde se describen los 

aspectos clave de cada investigación, incluyendo 

autor, año, país, diseño, tamaño de muestra y 

principales resultados. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

105 



Revista Ciencia y Tecnología para el Desarrollo – UJCM  Volumen 12 | Número 22 | Ene – abr 2026  https://revistas.ujcm.edu.pe 

 

 
 

Rivas M. y cols. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tabla 1. Características y resultados de los estudios incluidos 

Autor/Año País Diseño 
Muestra 

(n) 

Prevalencia 

VPH 

Microbiota 

predominante 

Resultados 

principales 

Chen et al., 2020 China Transversal 1000+ Alta 
Lactobacillus, 

Gardnerella 

Mayor diversidad 

microbiana en VPH+ 

Liu et al., 2020 China Cohorte 500+ Moderada 
Lactobacillus, 

Prevotella 

Asociación entre 

duración de VPH y 

microbiota 

Yang et al., 2020 China Transversal 200+ Alta 
Gardnerella, 

Sneathia 

Disbiosis asociada a 

VPH 16 

Mitra et al., 

2016 

Reino 

Unido 
Cohorte 250 Alta 

Lactobacillus, 

anaerobios 

Mayor diversidad en 

lesiones cervicales 

Norenhag et al., 

2020 
Europa 

Revisión 

sistemática 
— Variable Mixta 

Asociación 

microbiota–VPH 

confirmada 

Brusselaers et 

al., 2019 
Europa 

Meta-

análisis 
— Variable Anaerobios 

Disbiosis aumenta 

riesgo de CaCU 

Mortaki et al., 

2020 
Europa Revisión — Variable 

Sneathia, 

Fusobacterium 

Relación microbiota–

progresión 

Zhai et al., 2020 China Transversal 300+ Alta 
Lactobacillus, 

Gardnerella 

Cambios microbianos 

por grado de lesión 

Zhai et al., 2021 China Transversal 400+ Alta 
Prevotella, 

Sneathia 

Disminución de 

Lactobacillus en HSIL 

Guo et al., 2022 China Transversal 200+ Alta 
Gardnerella, 

Prevotella 

Mayor diversidad en 

HSIL 

Sasivimolrattana 

et al., 2022 
Tailandia Transversal 150+ Alta 

Lactobacillus, 

Sneathia 

Microbiota varía según 

genotipo 

Teka et al., 2023 Etiopía Transversal 100+ Alta 
Gardnerella, 

anaerobios 

Disbiosis en lesiones 

precancerosas 

Rosário et al., 

2023 
Europa Cohorte 300+ Moderada 

Lactobacillus, 

Prevotella 

Asociación con 

anormalidades 

cervicales 

Liu et al., 2023 China Transversal 500+ Alta 
Sneathia, 

Prevotella 

Aumento de diversidad 

en CIN 

Fan et al., 2024 China Transversal 200+ Alta 
Gardnerella, 

Ureaplasma 

Correlación 

microbiota–lesión 

Dou et al., 2024 China Transversal 150+ Alta 
Lactobacillus, 

Prevotella 

Diferencias según 

estado clínico 
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La prevalencia del VPH reportada en los estudios 

incluidos mostró una media aproximada del 70%, 

aunque se observó una amplia variabilidad entre las 

diferentes poblaciones analizadas. En estudios 

realizados en poblaciones generales, la prevalencia 

tendió a ser menor, mientras que en poblaciones 

clínicas con presencia de lesiones cervicales o 

factores de riesgo, se reportaron valores 

considerablemente más elevados. 

Los genotipos de alto riesgo oncogénico fueron los 

más frecuentemente identificados, destacándose el 

VPH 16 y 18 como los principales tipos asociados a 

la progresión de lesiones cervicales. Otros 

genotipos de alto riesgo, como 31, 33, 45, 52 y 58, 

también fueron reportados en varios estudios, 

aunque con menor frecuencia. 

La variabilidad en la prevalencia observada puede 

atribuirse a múltiples factores, entre ellos las 

características demográficas de las poblaciones 

estudiadas, las diferencias en los métodos de 

detección del VPH y la inclusión de grupos con 

distintos niveles de riesgo. Asimismo, se evidenció 

que la prevalencia fue mayor en mujeres con 

lesiones cervicales en comparación con mujeres sin 

alteraciones citológicas. 

El análisis de la microbiota cervicovaginal 

evidenció patrones diferenciados según el estado 

clínico de las mujeres incluidas en los estudios. En  

mujeres sanas, se observó un predominio del género 

Lactobacillus, lo que se asoció con un estado de 

equilibrio microbiológico caracterizado por baja 

diversidad bacteriana. 

En contraste, en mujeres con infección por VPH y/o 

lesiones cervicouterinas, se identificó una mayor 

diversidad microbiana, acompañada de una 

disminución del género Lactobacillus. Este cambio 

en la composición bacteriana se caracterizó por un 

aumento de bacterias anaerobias, principalmente 

Gardnerella, Prevotella y Ureaplasma. 

Además de estos géneros predominantes, se 

reportaron otros microorganismos en menor 

proporción, entre ellos Sneathia, Megasphaera, 

Mycoplasma, Pseudomonas, Corynebacterium, 

Porphyromonas, Sphingomonas y 

Faecalibacterium. La presencia de estos géneros fue 

más frecuente en contextos de disbiosis y en 

mujeres con mayor severidad de enfermedad. 

La composición microbiana mostró una tendencia 

hacia la transición desde un estado de baja 

diversidad dominado por Lactobacillus hacia un 

estado de alta diversidad caracterizado por la 

proliferación de bacterias anaerobias, lo que indica 

una alteración del equilibrio microbiológico. 

El análisis de la relación entre microbiota 

cervicovaginal y estado clínico evidenció 

diferencias claras entre mujeres sanas, mujeres con 

infección por VPH y aquellas con lesiones 

cervicales. En mujeres sin infección por VPH, 

predominó una microbiota estable dominada por 

Lactobacillus. En contraste, en mujeres con 

infección por VPH, se observó un aumento en la 

diversidad bacteriana, incluso en ausencia de 

lesiones cervicales. 

Este resultado sugiere que la infección por VPH se 

asocia con cambios en la microbiota cervicovaginal, 

aunque estos cambios no son uniformes en todos los 

casos. Algunos estudios reportaron perfiles 
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microbiológicos mixtos en mujeres con VPH, lo que 

indica que la alteración microbiana puede depender 

de factores adicionales. 

En mujeres con lesiones cervicouterinas, los 

cambios en la microbiota fueron más evidentes, 

observándose una disminución progresiva del 

género Lactobacillus y un aumento de bacterias 

anaerobias. Este patrón se mantuvo de manera 

consistente en la mayoría de los estudios incluidos. 

El análisis por grado de lesión cervical permitió 

identificar patrones específicos en la composición 

de la microbiota. En mujeres con infección por VPH 

sin lesiones, se reportaron perfiles microbiológicos 

heterogéneos, con presencia de Lactobacillus, 

Gardnerella y otros géneros anaerobios. 

En las lesiones de bajo grado (LSIL), se observó una 

considerable variabilidad en la composición 

microbiana, sin un patrón uniforme entre los 

estudios. En algunos casos, se mantuvo el 

predominio de Lactobacillus, mientras que en otros 

se evidenció un aumento de bacterias anaerobias. 

En las lesiones de alto grado (HSIL), se identificó 

de manera más consistente una disminución 

significativa de Lactobacillus y un aumento de 

bacterias como Gardnerella, Prevotella y Sneathia. 

Este patrón sugiere una mayor estabilidad de la 

disbiosis en etapas avanzadas de la enfermedad. 

En el cáncer cervicouterino, los estudios reportaron 

una mayor diversidad microbiana, con predominio 

de géneros asociados a procesos inflamatorios y 

tumorales, incluyendo Corynebacterium, 

Porphyromonas, Sphingomonas y Pseudomonas. 

Estos resultados reflejan cambios más profundos en 

la composición del microbioma en etapas avanzadas 

de la enfermedad. 

La evaluación del riesgo de sesgo de los estudios 

incluidos mostró que la mayoría presentó un riesgo 

global moderado. Los dominios más afectados 

correspondieron a factores de confusión y medición 

de resultados, mientras que los dominios de 

selección de participantes y clasificación de las 

intervenciones mostraron menor nivel de sesgo. 

En términos globales, catorce estudios fueron 

clasificados con riesgo moderado y dos con riesgo 

serio. No se identificaron estudios con riesgo bajo 

global. La distribución del riesgo de sesgo se 

presenta en la Figura 2, mientras que la 

representación tipo semáforo se muestra en la 

Figura 3. 
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Figura 2. Evaluación del riesgo de sesgo (ROBINS-I) 

 

 

Figura 3. Representación tipo semáforo del riesgo de sesgo 

 

Los resultados evidenciaron un patrón 

consistente en el que la composición de la 

microbiota cervicovaginal varió en función del 

estado clínico y del grado de lesión cervical. Se 

observó una transición desde un perfil dominado 

por Lactobacillus en mujeres sanas hacia un perfil 

más diverso y dominado por bacterias anaerobias en 

mujeres con infección por VPH y lesiones 

cervicales. 

Asimismo, se identificó un gradiente 

microbiológico asociado con la progresión de la 
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enfermedad, caracterizado por un aumento 

progresivo de la diversidad bacteriana y una 

disminución del predominio de Lactobacillus. Este 

patrón fue consistente en la mayoría de los estudios 

incluidos, aunque con variaciones en los géneros 

bacterianos específicos reportados. 

 

Discusión 

Los resultados de la presente revisión 

sistemática evidenciaron una asociación consistente 

entre la disbiosis cervicovaginal y la infección por 

el virus del papiloma humano (VPH), así como con 

la progresión de las lesiones cervicouterinas. En 

particular, se identificó un patrón caracterizado por 

la disminución del género Lactobacillus y el 

aumento de bacterias anaerobias, acompañado de un 

incremento en la diversidad microbiana. Este 

comportamiento fue concordante con lo reportado 

por Brusselaers et al. (2019), quienes señalaron que 

la disbiosis vaginal se asocia con mayor riesgo de 

infección persistente por VPH y desarrollo de 

cáncer cervical. De manera similar, Mitra et al. 

(2016) observaron que la progresión de lesiones 

intraepiteliales se relaciona con un aumento 

significativo en la diversidad del microbioma 

vaginal, lo que respalda los resultados obtenidos en 

esta revisión. 

Desde una perspectiva biológica, la reducción 

de Lactobacillus adquiere relevancia debido a su 

papel en el mantenimiento del pH ácido vaginal y la 

producción de metabolitos antimicrobianos. En este 

sentido, Mortaki et al. (2020) destacaron que la 

pérdida de estas bacterias favorece la colonización 

por microorganismos anaerobios como Sneathia y 

Fusobacterium, los cuales se han asociado con 

procesos inflamatorios y mayor severidad de la 

enfermedad cervical. Asimismo, Łaniewski et al. 

(2020) evidenciaron que estos cambios microbianos 

se relacionan con la activación de vías inflamatorias 

y la alteración de la respuesta inmune local, lo que 

podría facilitar la persistencia del VPH. Estos 

mecanismos biológicos permiten interpretar los 

resultados no solo como asociaciones descriptivas, 

sino como parte de un proceso fisiopatológico más 

complejo. 

En relación con el grado de lesión cervical, los 

resultados mostraron un gradiente microbiológico 

progresivo, en el que la diversidad bacteriana 

aumentó a medida que se incrementó la severidad 

de la lesión. Este resultado fue consistente con lo 

reportado por Norenhag et al. (2020), quienes 

describieron una transición desde microbiotas 

dominadas por Lactobacillus hacia comunidades 

más diversas en lesiones de alto grado. No obstante, 

algunos estudios incluidos, como los de Liu et al. 

(2020) y Zhai et al. (2021), evidenciaron 

variabilidad en los géneros predominantes, lo que 

sugiere que no existe un perfil microbiológico único 

asociado a cada estadio de la enfermedad. Esta 

discrepancia pone de manifiesto la complejidad del 

ecosistema cervicovaginal y la influencia de 

factores contextuales en su composición. 

La heterogeneidad metodológica de los 

estudios primarios constituyó un elemento clave que 

influyó en los resultados obtenidos. En particular, se 

identificaron diferencias en las técnicas de 

secuenciación utilizadas, los criterios de 

clasificación de las lesiones cervicales y las 

características de las poblaciones estudiadas. Por 

ejemplo, algunos estudios emplearon secuenciación 
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del gen 16S rRNA, mientras que otros utilizaron 

enfoques metagenómicos más amplios, lo que 

puede generar variaciones en la detección y 

cuantificación de los microorganismos. Asimismo, 

la inclusión de poblaciones con diferentes perfiles 

demográficos y clínicos introdujo variabilidad en 

los resultados, dificultando la comparación directa 

entre estudios. Este aspecto ha sido señalado 

previamente por Castanheira et al. (2021) y Usyk et 

al. (2020), quienes destacaron que la falta de 

estandarización metodológica limita la 

reproducibilidad y generalización de los resultados 

en estudios de microbioma. 

Desde el punto de vista clínico, los resultados 

de esta revisión sugieren que la microbiota 

cervicovaginal podría desempeñar un papel 

relevante como biomarcador en la identificación de 

mujeres con mayor riesgo de persistencia del VPH 

y progresión de lesiones cervicales. En este sentido, 

la detección de perfiles microbianos caracterizados 

por baja abundancia de Lactobacillus y alta 

diversidad bacteriana podría contribuir a la 

estratificación del riesgo en programas de tamizaje. 

Además, estos resultados abren la posibilidad de 

desarrollar estrategias terapéuticas basadas en la 

modulación del microbioma, como el uso de 

probióticos o intervenciones dirigidas a restaurar el 

equilibrio microbiano. Sin embargo, tal como lo 

señalaron Kyrgiou et al. (2017), la evidencia 

disponible aún es insuficiente para implementar 

estas estrategias en la práctica clínica, debido a la 

falta de estudios longitudinales que validen su 

eficacia. 

En cuanto a las limitaciones de la presente 

revisión, es importante destacar que la mayoría de 

los estudios incluidos presentaron diseños 

observacionales, principalmente transversales, lo 

que impide establecer relaciones causales entre la 

microbiota cervicovaginal y la progresión de la 

infección por VPH. Asimismo, la heterogeneidad 

metodológica entre los estudios, tanto en técnicas de 

análisis microbiológico como en criterios de 

selección de las muestras, constituye una limitación 

importante que puede haber influido en los 

resultados. Adicionalmente, la concentración 

geográfica de los estudios en Europa y Asia limita 

la generalización de los resultados a otras regiones, 

particularmente América Latina, donde la evidencia 

es aún escasa. Estas limitaciones coinciden con lo 

reportado por Brusselaers et al. (2019), quienes 

destacaron la necesidad de estudios más 

estandarizados y longitudinales en este campo. 

Los resultados de esta revisión permiten 

confirmar la existencia de una asociación entre la 

disbiosis cervicovaginal y la infección por VPH, así 

como con la progresión de las lesiones cervicales. 

No obstante, la evidencia actual sugiere que esta 

relación es compleja y multifactorial, influenciada 

por factores biológicos, ambientales y 

metodológicos. Por lo tanto, se requieren 

investigaciones futuras que integren enfoques 

longitudinales y experimentales, con metodologías 

estandarizadas, que permitan esclarecer el papel 

específico de la microbiota en la carcinogénesis 

cervical. 

 

CONCLUSIONES 

La presente revisión sistemática permitió 

identificar una asociación consistente entre la 

composición de la microbiota cervicovaginal y la 
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infección por el virus del papiloma humano (VPH), 

así como con la progresión de las lesiones 

cervicouterinas. Los resultados evidenciaron que la 

prevalencia del VPH en las poblaciones analizadas 

fue elevada y que las mujeres con infección por 

VPH y/o lesiones cervicales presentaron una mayor 

diversidad microbiana en comparación con mujeres 

sanas. 

Se observó un patrón microbiológico 

caracterizado por la disminución del género 

Lactobacillus y el aumento de bacterias anaerobias 

como Gardnerella, Prevotella y Sneathia, el cual se 

acentuó progresivamente en función de la severidad 

de las lesiones cervicales. Este comportamiento 

permitió identificar un gradiente microbiológico 

asociado al estado clínico, evidenciando cambios 

consistentes en la composición del microbioma 

cervicovaginal. 

En este sentido, los resultados obtenidos 

responden al objetivo planteado, al demostrar que la 

disbiosis cervicovaginal se encuentra asociada tanto 

con la presencia del VPH como con la progresión de 

las lesiones cervicales, lo que refuerza la relevancia 

de la microbiota como componente clave en la 

dinámica de esta patología. 

Esta revisión aporta evidencia sistematizada 

que contribuye a la comprensión de la relación entre 

microbiota cervicovaginal y VPH, estableciendo 

una base para futuras investigaciones orientadas a 

profundizar en los perfiles microbianos asociados a 

la enfermedad y su posible aplicación en estrategias 

de prevención y abordaje clínico.  
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