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Microbiota materna en el embarazo y 
desenlaces obstétricos y neonatales: 
revisión narrativa sistematizada

Resumen

OBJETIVO: Describir la evidencia disponible referente a la microbiota materna vaginal e 
intestinal durante el embarazo y su relación con los desenlaces obstétricos y neonatales, 
en un campo con información creciente, aunque aún heterogénea.
METODOLOGÍA: Revisión narrativa de la bibliografía con metodología sistematizada. 
La búsqueda se llevó a cabo en PubMed/MEDLINE, Scopus, Web of Science y Google 
Scholar, e incluyó estudios publicados entre 2015 y 2025. La síntesis de la evidencia 
fue cualitativa. No se efectuó metanálisis debido a la heterogeneidad metodológica 
de los estudios incluidos. Se usaron términos relacionados con microbiota materna, 
embarazo y desenlaces perinatales. Se incluyeron estudios observacionales con in-
formación clínica relevante en mujeres embarazadas. La selección se hizo mediante 
revisión de títulos, resúmenes y textos completos, con base en su pertinencia y calidad 
metodológica.
RESULTADOS: Se identificaron 312 artículos. Después de eliminar duplicados y apli-
car el proceso de selección, en la síntesis final se incluyeron 45 estudios. Gran parte 
correspondieron a estudios observacionales. La disbiosis de la microbiota vaginal se 
asoció con mayor riesgo de parto pretérmino e infecciones obstétricas. Las alteraciones 
de la microbiota intestinal se vincularon con procesos inflamatorios y metabólicos, 
en especial con diabetes gestacional. Asimismo, la vía de nacimiento y la lactancia 
materna influyeron en la colonización microbiana neonatal.
CONCLUSIÓN: La microbiota materna vaginal e intestinal parece desempeñar un papel 
relevante en los desenlaces materno-fetales. No obstante, la evidencia disponible es 
heterogénea y tiene limitaciones metodológicas. Por ello, se requieren estudios prospec-
tivos debidamente diseñados que permitan esclarecer su utilidad en la práctica clínica.

PALABRAS CLAVE: Microbiota; embarazo; parto pretérmino; microbiota vaginal; 
recién nacido.

Abstract

OBJECTIVE: To summarise the available evidence on maternal vaginal and gut micro-
biota during pregnancy and its association with obstetric and neonatal outcomes. This 
field of research has generated an increasing body of evidence, although the available 
data remain heterogeneous.
METHODS: A narrative literature review was conducted using a systematic approach. 
Searches were performed in PubMed/MEDLINE, Scopus, Web of Science and Google 
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Scholar for studies published between 2015 and 2025. The evidence was synthesized 
qualitatively; no meta-analysis was performed because of the methodological hetero-
geneity of the included studies. Search terms related to maternal microbiota, pregnancy 
and perinatal outcomes were used. Relevant observational studies reporting clinical 
data in pregnant women were included. Study selection was based on the assessment of 
titles, abstracts and full-text articles, considering relevance and methodological quality.
RESULTS: A total of 312 articles were identified. After duplicate removal and applica-
tion of the selection criteria, 45 studies were included in the final synthesis. Most were 
observational studies. Vaginal microbiota dysbiosis was associated with an increased 
risk of preterm birth and obstetric infections. Alterations in the gut microbiota were 
linked to inflammatory and metabolic pathways, particularly in relation to gestational 
diabetes mellitus. In addition, mode of delivery and breastfeeding were found to influ-
ence neonatal microbial colonisation.
CONCLUSION: Maternal vaginal and gut microbiota appear to play an important role 
in maternal, fetal and neonatal outcomes. However, the available evidence remains 
heterogeneous and is limited by methodological constraints. Well-designed prospective 
studies are therefore needed to clarify their potential clinical utility.

KEYWORDS: Microbiota; Pregnancy; Preterm birth; Vaginal microbiota; Newborn.

ANTECEDENTES

El embarazo es un proceso fisiológico complejo. 
Incluye adaptaciones hormonales, inmunológi-
cas y metabólicas en el organismo materno. El 
estudio de la salud materno-fetal se ha enfocado 
en factores genéticos, ambientales y nutricio-
nales. En años recientes aumentó el interés 
por las comunidades microbianas del cuerpo 
humano, denominadas microbiota. También se 
ha analizado su posible papel en la evolución 
del embarazo y en el desarrollo temprano del 
recién nacido.1,2

Durante la gestación, la microbiota materna 
muestra cambios vinculados con la adaptación 
del organismo a este estado fisiológico.3 Entre 
los distintos nichos microbianos, los ambientes 
vaginal e intestinal han recibido mayor atención. 
Su relevancia deriva de su posible relación con 
desenlaces obstétricos y neonatales.1,4

En condiciones normales, el ecosistema vaginal 
se caracteriza por el predominio de especies del 
género Lactobacillus. Estas bacterias producen 
ácido láctico y conservan un ambiente ácido. Esta 
condición limita la proliferación de microorganis-
mos potencialmente patógenos.5 La pérdida de 
este equilibrio puede originar disbiosis, incluida 
la vaginosis bacteriana. Estos estados se han vin-
culado con parto pretérmino, rotura prematura de 
membranas e infecciones intrauterinas.6

El parto pretérmino sigue siendo uno de los 
principales problemas de salud perinatal en el 
mundo. Cerca del 10% de los nacimientos ocu-
rre antes de las 37 semanas de gestación lo que 
se relaciona con mayor mortalidad neonatal y 
con secuelas a largo plazo: alteraciones neuro-
lógicas y metabólicas. La prematuridad también 
genera una carga para los sistemas de salud 
debido a la necesidad de cuidados intensivos 
neonatales y seguimiento prolongado.7,8
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La microbiota intestinal materna parece interve-
nir en la regulación metabólica e inmunológica 
durante el embarazo.9 Los cambios en su diver-
sidad y composición se han relacionado con 
diabetes gestacional. También se han asociado 
con procesos inflamatorios implicados en 
otras complicaciones obstétricas.10 Desde una 
perspectiva biológica, ciertos microorganismos 
intestinales participan en el metabolismo energé-
tico, la respuesta inmunitaria y la producción de 
metabolitos con posible efecto en la gestación.11

La microbiota materna también participa en la 
colonización microbiana inicial del recién na-
cido.12 Durante el parto y la lactancia ocurre la 
transferencia de microorganismos de la madre 
al neonato. Este proceso contribuye al estableci-
miento de la microbiota intestinal y al desarrollo 
inmunológico temprano.13 En contraste, el na-
cimiento por cesárea y la exposición perinatal 
a antibióticos pueden modificar esa coloniza-
ción.14 El término microbiota se refiere a las 
comunidades de microorganismos que habitan 
un nicho anatómico específico. El microbioma 
corresponde al conjunto de microorganismos, su 
material genético y sus funciones metabólicas. 
Este término se utiliza, sobre todo, en estudios 
moleculares o metagenómicos.

Pese al aumento de investigaciones en este cam-
po, la evidencia disponible es heterogénea. Las 
diferencias entre poblaciones, metodologías de 
caracterización microbiana y desenlaces eva-
luados dificultan la comparación de resultados. 
Además, limitan su aplicación clínica.7

La integración y el análisis crítico de la informa-
ción disponible pueden contribuir a comprender 
el papel de la microbiota materna en la salud 
materno-fetal. Por ello, esta revisión describe la 
evidencia disponible referente a la microbiota 
materna vaginal e intestinal durante el embara-
zo y su relación con los desenlaces obstétricos 
y neonatales, en un campo con información 
creciente, aunque aún heterogénea.

METODOLOGÍA

Se efectuó una revisión narrativa de la biblio-
grafía científica con metodología sistematizada. 
Se siguieron las recomendaciones de la guía 
PRISMA 202015 para fortalecer la transparen-
cia en la búsqueda, el cribado y el informe de 
las publicaciones seleccionadas. Debido a la 
variabilidad metodológica de los trabajos ana-
lizados y al carácter cualitativo de la síntesis, 
este manuscrito no corresponde a una revisión 
sistemática con metaanálisis. El protocolo se re-
gistró previamente en PROSPERO (International 
Prospective Register of Systematic Reviews), con 
el identificador CRD420251150871, disponible 
en: https://www.crd.york.ac.uk/prospero/. El 
registro se completó antes de concluir la extrac-
ción y el análisis de los artículos incluidos. No 
hubo cambios sustanciales al protocolo original 
durante el desarrollo de esta revisión.

La pregunta de investigación se estructuró me-
diante el modelo PICO. La población incluyó 
mujeres embarazadas y sus recién nacidos. La 
intervención o exposición correspondió a la 
composición del perfil microbiano materno, 
en particular vaginal e intestinal. La compara-
ción consideró perfiles microbianos normales 
frente a estados de disbiosis. Los desenlaces 
incluyeron resultados obstétricos y neonatales: 
parto pretérmino, infecciones maternas, diabetes 
gestacional, preeclampsia y patrones de coloni-
zación microbiana neonatal.

Los criterios de elegibilidad incluyeron estudios 
originales que evaluaran la relación entre micro-
biota materna y resultados obstétricos o neonatales. 
Se aceptaron diseños observacionales, sobre todo 
cohortes, investigaciones de casos y controles, y 
trabajos transversales. También se consideraron 
publicaciones en mujeres embarazadas cuando el 
ecosistema vaginal o intestinal se hubiera evaluado 
mediante cultivo microbiológico o técnicas mole-
culares. Además, debían informar su asociación 
con resultados clínicos maternos o neonatales.
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Se excluyeron reportes de caso, cartas al editor, 
estudios en modelos animales, publicaciones du-
plicadas y artículos sin acceso a texto completo. 
También se excluyeron trabajos con datos insufi-
cientes para el análisis. Como apoyo conceptual 
y contextual para la discusión, se consideraron 
revisiones narrativas y artículos de actualiza-
ción. Estos documentos no formaron parte de 
la síntesis principal de evidencia clínica. Tam-
poco se contabilizaron entre las investigaciones 
originales incluidas ni se valoraron mediante la 
Newcastle-Ottawa Scale.

La búsqueda bibliográfica se llevó a cabo en 
PubMed/MEDLINE, Scopus y Web of Science. 
Se complementó con Google Scholar e incluyó 
publicaciones difundidas entre enero de 2015 
y diciembre de 2025, en inglés y español. Este 
periodo se eligió por la expansión de técnicas 
moleculares de alta resolución. Entre ellas des-
tacan la secuenciación del gen 16S del ácido 
ribonucleico ribosómico, la metagenómica y 
otras herramientas avanzadas de caracterización 
del microbioma. Estas técnicas se aplican al es-
tudio de las comunidades microbianas maternas 
durante el embarazo.

La estrategia de búsqueda se estructuró con 
términos MeSH (Medical Subject Headings) y 
palabras clave relacionadas con comunidades 
microbianas maternas y gestación. Se inclu-
yeron los siguientes términos: “microbiota”, 
“microbiome”, “pregnancy”, “pregnant women”, 
“vaginal microbiota”, “gut microbiota”, “intes-
tinal microbiota”, “preterm birth”, “gestational 
diabetes”, “preeclampsia”, “obstetric outcomes” 
y “neonatal outcomes”.

Los términos se combinaron mediante los ope-
radores booleanos AND y OR. En PubMed/
MEDLINE se utilizó la siguiente estrategia ge-
neral: (“microbiota” OR “microbiome”) AND 
(“pregnancy” OR “pregnant women”) AND 
(“vaginal microbiota” OR “gut microbiota” OR 
“intestinal microbiota”) AND (“preterm birth” 

OR “gestational diabetes” OR “preeclampsia” 
OR “obstetric outcomes” OR “neonatal outco-
mes”).

Además, se hicieron consultas complementarias 
en Scopus, Web of Science y Google Scholar. 
Los detalles completos de la estrategia aplicada 
en cada base de datos se incluyen en el Anexo 
1. Allí se especifican términos, filtros y registros 
recuperados.

Se efectuó un rastreo manual en las referencias 
de los artículos seleccionados para identificar tra-
bajos relevantes no recuperados en la búsqueda 
inicial. Google Scholar se usó como herramienta 
complementaria para localizar bibliografía 
científica no detectada en las principales bases 
biomédicas y para revisar referencias. Debido al 
elevado volumen de resultados, se examinaron 
los primeros 200 registros ordenados por rele-
vancia. No se incluyó literatura gris no indexada, 
tesis ni resúmenes de congresos.

Los registros recuperados se organizaron con 
métodos de gestión bibliográfica. Después se eli-
minaron las referencias duplicadas. Dos revisores 
seleccionaron los trabajos de forma independien-
te mediante evaluación de títulos, resúmenes y 
textos completos. Las discrepancias se resolvieron 
por consenso entre los investigadores.

Los artículos potencialmente elegibles se re-
visaron a texto completo. Esta etapa permitió 
verificar el cumplimiento de los criterios de 
inclusión y exclusión. Las principales causas de 
exclusión fueron ausencia de resultados obstétri-
cos o neonatales relevantes, datos insuficientes 
para análisis comparativo, falta de evaluación 
de microbiota materna, diseño no elegible y 
publicación fuera del periodo definido. 

La extracción de datos se efectuó con un formato 
estandarizado. Se recopiló información de los 
autores, año de publicación, país, diseño del 
estudio, características de la población, métodos 
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de análisis microbiológico y resultados obstétri-
cos o neonatales evaluados.

La calidad metodológica y el riesgo de sesgo 
de los estudios observacionales incluidos se 
evaluaron mediante la Newcastle-Ottawa Scale. 
Se consideraron los dominios de selección de 
participantes, comparabilidad entre grupos y 
valoración de desenlaces. Dos revisores hicie-
ron la evaluación de forma independiente. Las 
diferencias se resolvieron por consenso.

De acuerdo con esta valoración, gran parte de los 
estudios mostró calidad metodológica moderada 
a alta. Sin embargo, se identificaron limitaciones 
relacionadas con heterogeneidad poblacional, 
variabilidad en las técnicas de análisis microbio-
lógico y diferencias en los resultados obstétricos 
y neonatales evaluados. 

Los desenlaces obstétricos considerados fueron: 
parto pretérmino, rotura prematura de mem-
branas, infecciones genitales, preeclampsia y 
diabetes gestacional. Entre los desenlaces neo-
natales se evaluaron: semanas de gestación al 
nacimiento, peso al nacer, ingreso a unidades 
de cuidados intensivos neonatales y patrones de 
colonización microbiana temprana.

Esta revisión se basó solo en información publi-
cada. Por ello, no implicó participación directa 
de seres humanos ni acceso a datos identifica-
bles. Se condujo conforme a principios éticos 
de la investigación científica.

RESULTADOS

Los hallazgos se organizaron según los prin-
cipales desenlaces obstétricos y neonatales 
descritos en la bibliografía científica disponible. 
Se consideraron la microbiota vaginal, intestinal 
y materno-neonatal. La síntesis principal incluyó, 
de forma predominante, estudios observacionales, 
como cohortes prospectivas, estudios de casos y 
controles, y estudios transversales. Las revisiones 

narrativas citadas en los cuadros se usaron solo 
como apoyo contextual. No formaron parte de la 
síntesis principal de evidencia clínica.

De acuerdo con la estrategia de búsqueda y el 
proceso de selección descritos, se identificaron 
inicialmente 312 artículos en las bases consulta-
das. Luego de eliminar duplicados, se evaluaron 
198 registros mediante revisión de título y 
resumen. Posteriormente, se analizaron a texto 
completo 72 artículos; de estos, 45 cumplieron 
los criterios de inclusión y se incorporaron en 
la síntesis cualitativa.

Los estudios más relevantes y representativos se 
describen y citan en el texto y en los cuadros 
correspondientes. El proceso de identificación, 
cribado, elegibilidad e inclusión se muestra en 
la Figura 1.

Características generales de los estudios 
incluidos

Los estudios incluidos correspondieron, prin-
cipalmente, a diseños observacionales. Entre 
ellos se identificaron cohortes, estudios de 
casos y controles, y estudios transversales. Las 
investigaciones procedieron de distintas regiones 
geográficas, sobre todo de América, Europa y 
Asia. Esto permitió integrar evidencia de con-
textos epidemiológicos diversos.

Las poblaciones analizadas incluyeron mujeres 
embarazadas en distintos trimestres de la gesta-
ción y a sus recién nacidos. El tamaño de muestra 
fue variable. Algunos trabajos incluyeron menos 
de 100 participantes. Otros evaluaron cohortes 
con varios cientos de casos. Para caracterizar la 
microbiota se emplearon cultivo microbiológico 
convencional, secuenciación del gen 16S del 
ácido ribonucleico ribosómico, reacción en 
cadena de la polimerasa cuantitativa y análisis 
metagenómicos. Estas diferencias metodológicas 
constituyen una fuente relevante de heteroge-
neidad.
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Figura 1. Diagrama de flujo PRISMA para la selección de los estudios.

 

Identificación de estudios a través de bases de datos y registros
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PubMed/MEDLINE (n = 124)
Scopus (n = 78)

Web of Science (n = 56)
Google Scholar (n = 54)
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Registros buscados para 
recuperación 

(n = 72)

Registros no recuperados
(n = 0)

Registros evaluados para 
elegibilidad 

(n = 72)
Informes excluidos (n = 27)

Información insuficiente (n = 9)
No cumplían criterios PICO (n = 10)

Metodología inadecuada (n = 8)

Registros incluidos 
en el estudio 

(n = 45)

Las principales características de los trabajos 
incluidos se resumen en el Cuadro 1. Estas com-
prenden diseño, población, tipo de microbiota 
evaluada y desenlaces analizados. En el Cuadro 2 

se incluyen investigaciones representativas pu-
blicadas entre 2015 y 2025. Estos estudios son 
relevantes para el conocimiento de la microbiota 
materna y los desenlaces obstétricos y neonatales. 
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Cuadro 1. Características generales de los estudios incluidos.

Variable Características detalladas

Regiones geográficas
América (Estados Unidos, Latinoamérica), Europa (Reino Unido, España, 
países nórdicos) y Asia (China, Japón); predominio de estudios en países 
de altos ingresos

Diseño de los estudios
Cohortes prospectivas y retrospectivas, estudios de casos y controles y 
estudios transversales.

Tamaño de muestra
Variable, desde menos de 100 hasta más de 800 participantes; la mayoría 
entre 100 a 400 mujeres embarazadas

Población de estudio Mujeres embarazadas en diferentes trimestres de gestación

Momento de evaluación
Primer, segundo y tercer trimestre; algunos estudios longitudinales eva-
luaron cambios a lo largo del embarazo

Tipo de microbiota evaluada
Vaginal, intestinal, y en menor proporción estudios combinados vaginal-
intestinal

Métodos de caracterización microbiológica
Cultivo microbiológico convencional, PCR cuantitativa, secuenciación 
del gen 16S rRNA y metagenómica shotgun

Nivel de resolución microbiológica
Identificación a nivel de filo, género y en algunos estudios a nivel de 
especie bacteriana

Principales microorganismos descritos
Lactobacillus spp., Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae, Prevotella 
spp., Collinsella, Desulfovibrio, Faecalibacterium prausnitzii

Clasificación microbiológica utilizada
En microbiota vaginal: estados comunitarios; en microbiota intestinal: 
diversidad alfa y beta, abundancia relativa

Desenlaces obstétricos evaluados
Parto pretérmino, rotura prematura de membranas, infecciones intrauteri-
nas, corioamnionitis, preeclampsia y diabetes gestacional

Desenlaces neonatales evaluados
Edad gestacional al nacimiento, peso al nacer, ingreso a unidad de cuida-
dos intensivos neonatales, colonización microbiana temprana

Factores moduladores analizados
Indicación de antibióticos, tipo de parto (vaginal vs cesárea), dieta materna, 
índice de masa corporal, edad de la madre

Tipo de análisis estadístico
Modelos de regresión, análisis de asociación, comparación de diversidad 
microbiana; heterogeneidad en los métodos analíticos

Hallazgos principales 
Asociación entre disbiosis vaginal y parto pretérmino; relación entre 
microbiota intestinal alterada y diabetes gestacional; influencia de la 
microbiota materna en la colonización neonatal

Principales limitaciones identificadas
Variabilidad en técnicas microbiológicas, diferencias en definición de 
desenlaces, diseño observacional predominante

Aplicabilidad clínica
Potencial relevancia para estratificación de riesgo obstétrico y desarrollo 
de intervenciones basadas en microbiota

Calidad metodológica y riesgo de sesgo

La calidad metodológica fue, en general, mode-
rada a alta. Gran parte de los estudios definió de 
manera adecuada la población y los desenlaces. 
Sin embargo, se identificaron limitaciones en el 

control de factores de confusión y en los méto-
dos utilizados para caracterizar la microbiota. 
Además, la variabilidad en los diseños y en las 
poblaciones dificultó la comparación directa de 
los resultados. Estos aspectos deben considerar-
se al interpretar los hallazgos de esta revisión. 
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Cuadro 2. Estudios originales incluidos y revisiones de apoyo contextual publicados entre 2015 y 2025 relacionados con 
microbiota materna y desenlaces obstétricos y neonatales. (continúa en la siguiente página)

Autor Año País / ámbito
Diseño / tipo 

de estudio
Tipo de 

microbiota
Hallazgo principal Ref

Robertson RC et al. 2019
Reino Unido / 
revisión global

Revisión 
narrativa

Materna–in-
fantil

La microbiota temprana influye en el 
crecimiento y la programación de la 
salud infantil

2

Sinha T et al. 2023
Revisión 

internacional
Revisión 
narrativa

Intestinal
La microbiota intestinal materna par-
ticipa en la salud materna e infantil

4

Fettweis JM et al. 2019 EUA Cohorte Vaginal
La composición de la microbiota 
vaginal se asoció con riesgo de parto 
pretérmino

6

Bayar E et al. 2020
Reino Unido / 

revisión
Revisión 
narrativa

Materna
La microbiota del embarazo se 
relaciona con inflamación y parto 
pretérmino

7

Crusell MKW et al. 2018 Dinamarca
Cohorte 

prospectiva
Intestinal

La diabetes gestacional se asoció 
con cambios en la microbiota in-
testinal durante el tercer trimestre y 
el posparto

10

Hasain Z et al. 2020
Revisión 

internacional
Revisión 
narrativa

Intestinal
La microbiota intestinal se vinculó 
con la fisiopatología de la diabetes 
gestacional

11

Ferretti P et al. 2018 Italia
Cohorte 

prospectiva
Múltiples 

nichos

La transmisión microbiana materno-
infantil desde distintos nichos con-
tribuye al ensamblaje temprano del 
microbioma intestinal del lactante

12

Tamburini S et al. 2016 EUA / revisión
Revisión 
narrativa

Neonatal
La microbiota temprana influye en 
la maduración inmunológica y en 
desenlaces de salud

13

Shao Y et al. 2019 Reino Unido Cohorte Neonatal

El nacimiento por cesárea se asoció 
con microbiota neonatal empo-
brecida y mayor colonización por 
patógenos oportunistas

14

DiGiulio DB et al. 2015 EUA
Cohorte 

longitudinal
Vaginal

La microbiota humana mostró va-
riación temporal y espacial durante 
el embarazo

16

Smith SB, Ravel J 2017 EUA / revisión
Revisión 
narrativa

Vaginal
La dominancia por Lactobacillus se 
asoció con homeostasis y defensa 
vaginal

17

Tabatabaei N et al. 2019 Canadá Cohorte Vaginal

La microbiota vaginal en el em-
barazo temprano se asoció con 
riesgo posterior de parto pretérmino 
espontáneo

18

Mulligan CM et al. 2017
Revisión 

internacional
Revisión 
narrativa

Intestinal

Los modificadores maternos del 
microbioma intestinal infantil se 
relacionan con consecuencias me-
tabólicas tempranas

19

Miko E et al. 2022
Revisión 

internacional
Revisión 
narrativa

Intestinal
El eje intestino–microbiota materno-
fetal está influido por cambios fisio-
lógicos y dieta durante la gestación

20

Nakandalage R et 
al.

2023
Revisión 

internacional
Revisión 
narrativa

Intestinal
Las intervenciones microbianas 
pueden modular la salud intestinal 
neonatal

21
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Dunlop AL et al. 2021 EUA Cohorte Vaginal

La composición de la microbiota 
vaginal en el embarazo temprano se 
asoció con parto pretérmino espon-
táneo y parto temprano

22

Teixeira RA et al. 2023
Revisión 

internacional
Revisión 
narrativa

Intestinal
La diabetes gestacional se asoció 
con alteraciones en la microbiota 
intestinal

23

Chen X et al. 2021
China / revi-

sión
Revisión 
narrativa

Vaginal
La microbiota vaginal saludable 
difiere de la observada en vaginosis 
bacteriana

24

Callahan BJ et al. 2017 EUA
Cohorte multi-

céntrica
Vaginal

Se replicó y refinó una firma micro-
biana vaginal asociada con parto 
pretérmino en dos cohortes racial-
mente distintas

25

Elovitz MA et al. 2019 EUA Cohorte
Cervicova-

ginal

La microbiota cervicovaginal y la 
respuesta inmune local modularon 
el riesgo de parto pretérmino es-
pontáneo

26

Freitas AC et al. 2018 Canadá
Casos y con-

troles
Vaginal

Una mayor riqueza y diversidad de 
la microbiota vaginal se asoció con 
parto pretérmino espontáneo

27

Grech A et al. 2021
Australia / 

revisión inter-
nacional

Revisión na-
rrativa

Materna–in-
fantil

Las exposiciones maternas modifican 
la microbiota intestinal infantil

28

Cuadro 2. Estudios originales incluidos y revisiones de apoyo contextual publicados entre 2015 y 2025 sobre microbiota 
materna y desenlaces obstétricos y neonatales.

Autor Año País / ámbito
Diseño / tipo 

de estudio
Tipo de 

microbiota
Hallazgo principal Ref

Evaluación de heterogeneidad y síntesis de la 
evidencia

La heterogeneidad se evaluó de forma cuali-
tativa. Se consideraron diferencias en el tipo 
de muestra, las técnicas de caracterización 
microbiológica, el momento de recolección, la 
definición de disbiosis y los desenlaces reporta-
dos. La variabilidad incluyó muestras vaginales, 
cervicales, fecales y neonatales. También se 
observaron diferencias en los métodos emplea-
dos, como cultivo microbiológico, reacción en 
cadena de la polimerasa, secuenciación del gen 
16S del ácido ribonucleico ribosómico y metage-
nómica shotgun. Además, existieron variaciones 
en semanas de gestación, uso de antibióticos, 
índice de masa corporal materno, dieta, etnici-
dad y criterios diagnósticos de parto pretérmino 
o diabetes gestacional. Por estas razones, no fue 

posible efectuar un metanálisis. Los resultados 
se integraron mediante una síntesis narrativa 
estructurada por desenlace clínico.

Microbiota vaginal y parto pretérmino

La evidencia de microbiota vaginal y parto 
pretérmino incluyó, principalmente, estudios 
de cohorte y de casos y controles. En general, 
los trabajos coinciden en que una microbiota 
vaginal dominada por Lactobacillus se asocia 
con un estado de equilibrio favorable para el 
mantenimiento del embarazo. En contraste, la 
disbiosis vaginal se caracteriza por disminu-
ción de Lactobacillus y aumento de bacterias 
anaerobias, como Gardnerella, Atopobium y 
Mobiluncus. Esta alteración se ha relacionado 
de manera consistente con mayor riesgo de parto 
pretérmino.
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Diversas investigaciones reportan mayor frecuencia 
de rotura prematura de membranas, infecciones 
intrauterinas y corioamnionitis en mujeres con 
vaginosis bacteriana. Estos resultados sugieren 
que la alteración del ecosistema vaginal puede 
favorecer el ascenso bacteriano. También podría 
activar respuestas inflamatorias locales vinculadas 
con el inicio del trabajo de parto prematuro. Sin 
embargo, la magnitud de esta asociación varía 
entre estudios. Esta diferencia puede explicarse 
por los criterios diagnósticos de disbiosis y por las 
técnicas utilizadas para su identificación.

Microbiota intestinal y diabetes gestacional

Las investigaciones de microbiota intestinal y dia-
betes gestacional correspondieron, sobre todo, a 
cohortes prospectivas y revisiones narrativas. Los 
estudios incluidos describen menor diversidad 
microbiana intestinal en mujeres con esta condi-
ción. También informan cambios en la abundancia 
relativa de determinados grupos bacterianos.

Está documentado un aumento de bacterias con 
potencial proinflamatorio, como Collinsella y 
Desulfovibrio. A la vez, se observa una disminu-
ción de microorganismos productores de ácidos 
grasos de cadena corta, como Faecalibacterium 
prausnitzii. Estos cambios podrían contribuir a la 
inflamación sistémica y a la resistencia a la insulina 
observadas en la diabetes gestacional. Algunas in-
vestigaciones sugieren que la microbiota intestinal 
participa en la modulación del metabolismo ener-
gético y en la regulación inmunológica durante 
el embarazo. Estos mecanismos también podrían 
influir en otros desenlaces obstétricos, como la 
preeclampsia.

Microbiota materna y colonización neonatal

La evidencia disponible indica que la microbiota 
materna participa de forma importante en la coloni-
zación microbiana neonatal temprana. Los estudios 
señalan que la vía de nacimiento, la exposición 
a antibióticos y la lactancia materna influyen en 

la composición inicial del microbioma neonatal. 
También se relacionan con la maduración inmu-
nológica temprana.

Los neonatos nacidos por vía vaginal muestran per-
files microbianos similares a los de la microbiota 
vaginal e intestinal materna. En ellos predominan 
Lactobacillus y Bifidobacterium. En contraste, los 
nacidos por cesárea muestran una composición 
inicial distinta, con mayor coexistencia de bacterias 
del filo Proteobacteria. Este patrón se ha asociado 
con alteraciones en el desarrollo inmunológico.

La lactancia materna también modifica de forma 
significativa la composición de la microbiota 
neonatal. Favorece el crecimiento de bacterias 
benéficas y contribuye a la maduración del sistema 
inmunológico. Estos hallazgos resaltan la importan-
cia de los factores perinatales en la configuración 
temprana del ecosistema microbiano y en la salud 
a largo plazo.

Otros desenlaces obstétricos y neonatales

Algunos estudios han explorado la relación entre 
la microbiota materna y otros desenlaces obstétri-
cos, como la preeclampsia. En estos casos, se ha 
descrito menor diversidad microbiana intestinal 
y mayor abundancia de bacterias asociadas con 
inflamación sistémica.

Cuando estuvieron disponibles, los estudios inclui-
dos reportaron medidas de asociación ajustadas, 
principalmente razón de momios y riesgo relativo. 
Estas estimaciones evidenciaron asociaciones 
consistentes entre disbiosis materna y desenlaces 
obstétricos adversos. No obstante, la magnitud del 
efecto fue variable por diferencias metodológicas 
y poblacionales. 

Principales limitaciones de la evidencia 
disponible

Las principales limitaciones identificadas 
fueron la heterogeneidad metodológica, las 



11

Casillas-Vega N, et al. Microbiota materna en el embarazo y desenlaces obstétricos y neonatales

diferencias en las técnicas de secuenciación y 
caracterización microbiológica, la variabilidad 
de los desenlaces obstétricos evaluados y el 
predominio de diseños observacionales. Estas 
diferencias dificultan la comparación directa de 
los resultados y limitan la posibilidad de estable-
cer relaciones causales concluyentes.

DISCUSIÓN

Esta revisión ofrece una síntesis narrativa con 
metodología sistematizada de la relación entre la 
microbiota materna y los desenlaces obstétricos 
y neonatales. En conjunto, los datos disponibles 
indican que las alteraciones en su composición, 
en particular a nivel vaginal e intestinal, se 
asocian con mayor riesgo de complicaciones 
durante el embarazo. Entre ellas destacan el 
parto pretérmino, las infecciones obstétricas y 
trastornos metabólicos como la diabetes gesta-
cional.1,4,7 Además, diversos estudios respaldan 
su participación en la colonización microbiana 
inicial del recién nacido.12-17

Uno de los hallazgos más consistentes fue la 
asociación entre disbiosis vaginal y parto pretér-
mino. Esta relación coincide con la bibliografía 
científica, que vincula la pérdida del predominio 
de Lactobacillus con mayor riesgo de prematu-
rez. También se ha descrito un ambiente vaginal 
más susceptible a la colonización por bacterias 
anaerobias potencialmente patógenas.5,6,10 Esta 
alteración podría favorecer la inflamación local 
y activar vías inmunológicas implicadas en el 
inicio prematuro del trabajo de parto.7,18-27

También se identificó una relación entre la 
microbiota intestinal y la diabetes gestacional. 
Esta asociación se caracteriza por cambios 
en la diversidad microbiana y por una mayor 
abundancia de bacterias vinculadas con infla-
mación y disfunción metabólica.10,11,12 Estos 
resultados concuerdan con investigaciones que 
atribuyen a la microbiota intestinal un papel en 
la regulación del metabolismo energético, la sen-

sibilidad a la insulina y la respuesta inflamatoria 
sistémica. Esos mecanismos son relevantes en el 
desarrollo de trastornos metabólicos durante la 
gestación.9,11,18

La microbiota materna también podría influir 
en el establecimiento inicial del ecosistema mi-
crobiano neonatal. La vía de nacimiento es un 
factor determinante en este proceso.28,29 En los 
recién nacidos por vía vaginal, la colonización 
temprana suele reflejar la composición del canal 
del parto. En cambio, en los nacidos por cesárea 
predomina la influencia de microorganismos de 
la piel materna y del entorno hospitalario.14 Estas 
diferencias han sido ampliamente descritas. No 
obstante, su repercusión clínica a largo plazo 
aún se debate porque algunos estudios sugieren 
una normalización progresiva en etapas poste-
riores de la infancia.13,21

Si bien la evidencia de la importancia de la 
microbiota materna en la salud perinatal ha 
aumentado, los resultados deben interpretarse 
con cautela. La heterogeneidad metodológica 
dificulta la comparación directa de los hallazgos. 
Las diferencias en las técnicas de secuenciación, 
el tipo de muestra y la definición de disbiosis re-
ducen la comparabilidad y pueden sobreestimar 
algunas asociaciones.3,4 Por ejemplo, algunos 
estudios utilizan el cultivo microbiológico, 
mientras que otros utilizan la secuenciación de 
nueva generación. Esto modifica la capacidad 
para identificar determinados microorganismos.7 
Además, la dieta de la madre, tratamientos con 
antibióticos, el estado nutricional y las condi-
ciones socioeconómicas pueden modificar la 
composición microbiana y actuar como varia-
bles de confusión.28

Gran parte de los estudios incluidos mostró cali-
dad metodológica moderada a alta. Sin embargo, 
se identificaron limitaciones relevantes en el 
tamaño de muestra, el control de variables de con-
fusión y los métodos de análisis microbiológico.8 
Estas diferencias pueden modificar la magnitud 
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de las asociaciones observadas. Por ello, deben 
considerarse al interpretar los resultados.

La evidencia en poblaciones latinoamericanas sigue 
siendo limitada y, con frecuencia, subrepresentada. 
Esta situación restringe la extrapolación de los ha-
llazgos a contextos clínicos regionales.1,4 La mayor 
parte de los estudios procede de Europa, Asia o 
Norteamérica. Por ello, es necesario fortalecer la 
investigación en América Latina. Las diferencias 
genéticas, ambientales y nutricionales entre regiones 
podrían modificar la composición microbiana y su 
relación con los desenlaces del embarazo.19,30

Desde una perspectiva clínica, los resultados 
sugieren que la caracterización de la microbiota 
materna podría ayudar a identificar mujeres con 
mayor riesgo de complicaciones obstétricas.6,25 
En el futuro, el análisis del microbioma vaginal 
o intestinal durante el embarazo podría apoyar 
estrategias preventivas o intervenciones dirigidas. 
Entre ellas se incluyen probióticos y medidas 
nutricionales orientadas a modular el ecosistema 
microbiano.31 No obstante, su aplicación clínica 
requiere evidencia más sólida.

Este estudio tiene algunas limitaciones. En primer 
lugar, la heterogeneidad metodológica de los 
trabajos incluidos limita la comparación de los 
resultados. Además, el predominio de diseños 
observacionales impide establecer relaciones 
causales definitivas. Por último, la diversidad de 
técnicas para caracterizar la microbiota y la es-
casa representación latinoamericana restringen 
la generalización de los hallazgos.

Se requieren estudios prospectivos debidamente 
diseñados y con enfoques multidisciplinarios. 
Estos deberán integrar análisis microbiológicos, 
inmunológicos y metabólicos, así como tecno-
logías de secuenciación de nueva generación 
y diseños longitudinales durante el embarazo. 
Este proceso permitirá comprender mejor el pa-
pel de la microbiota materna en los desenlaces 
obstétricos y neonatales.

CONCLUSIONES

La evidencia disponible sugiere que la microbio-
ta materna, en especial la vaginal y la intestinal, 
podría participar en los desenlaces obstétricos y 
neonatales. La disbiosis vaginal se ha asociado 
con mayor riesgo de parto pretérmino e infeccio-
nes obstétricas. Por su parte, las alteraciones de 
la microbiota intestinal se han relacionado con 
trastornos metabólicos, como la diabetes gesta-
cional. Sin embargo, estas asociaciones deben 
interpretarse con cautela por la heterogeneidad 
metodológica de los estudios incluidos.

Asimismo, la microbiota materna podría inter-
venir en la colonización microbiana inicial del 
recién nacido. Este proceso puede influir en 
el desarrollo del sistema inmunológico y en la 
salud a largo plazo. No obstante, la relevancia 
clínica de estos hallazgos aún requiere mayor 
confirmación. En este contexto, su caracteriza-
ción representa un área de interés para identificar 
mujeres con mayor riesgo obstétrico. Aun así, 
su aplicación en la práctica clínica demanda 
estudios prospectivos, longitudinales y debida-
mente diseñados.
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