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RESUMEN 

La Vaginosis Bacteriana es una condición frecuente que afecta la microbiota vaginal y se 

caracteriza por un desbalance entre microorganismos protectores, especialmente 

lactobacilos y agentes oportunistas. Su identificación ha sido compleja en la práctica clínica 

debido a la precisión limitada de los métodos convencionales, lo que ha motivado la 

incorporación de herramientas moleculares más sofisticadas. En este sentido, el propósito de 

este estudio fue evaluar la utilidad de dichas técnicas en la detección de esta patología. La 

investigación se desarrolló con un enfoque cualitativo, mediante un diseño documental y no 

experimental. Se llevó a cabo una revisión sistemática de literatura científica en diversas 

bases de datos reconocidas, como: Medigraphic, Scielo, SEMERGEN, Elsevier, Google 

Académico, ProQuest, portales médicos, BMJ Journals, Crónicas Científicas y PubMed, 

considerando una población de 80 artículos y una muestra final de 36. Los hallazgos 

evidencian que esta alteración no es causada por un único microorganismo, sino por un 

desequilibrio en la flora vaginal, donde disminuyen los Lactobacillus y proliferan bacterias 

como: Gardnerella, Atopobium y Prevotella; además, una mayor diversidad microbiana se 

asocia con cuadros persistentes o recurrentes. Asimismo, se observa que técnicas como la 

qPCR, NAAT y la secuenciación del rRNA 16S permiten detectar estos cambios con mayor 

precisión, alcanzando niveles de sensibilidad y especificidad superiores al 90%, en contraste 

con métodos tradicionales como Amsel o Nugent, cuya interpretación puede variar según el 

evaluador. De igual manera, estas herramientas avanzadas facilitan la identificación de 

coinfecciones y ofrecen una visión más integral del estado vaginal, favoreciendo 

diagnósticos más rápidos y confiables. En conclusión, las técnicas moleculares representan 

actualmente una alternativa más exacta y consistente para la detección de la vaginosis 

bacteriana, contribuyendo a una mejor toma de decisiones clínicas y a un manejo adecuado 

de las pacientes en distintos contextos de atención. 

Palabras clave: Vaginosis bacteriana; Técnicas moleculares; PCR; Microbiota vaginal; 

Diagnóstico molecular 
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CAPÍTULO I. INTRODUCCIÓN 

 

La presente investigación aborda el estudio de las técnicas moleculares aplicadas en el 

diagnóstico de la Vaginosis Bacteriana(VB) , mediante el análisis de métodos moleculares y 

la detección especifica de microorganismos asociados a esta alteración del microbioma 

vaginal. La VB es la causa más común de flujo vaginal anormal en mujeres en edad 

reproductiva, con una prevalencia estimada entre el 10 % y el 30 %.  

Esta condición se caracteriza  por una alteración de  la microbiota vaginal, en la cual se 

produce una disminución de los  lactobacilos y un crecimiento excesivo de bacterias 

anaerobias facultativas y estrictas como G. Vaginalis, Fannyhessea vaginae, Mobiluncus 

curtisii, Prevotella bivia y Megasphaera tipo I; como consecuencia de este desequilibrio 

microbiano se presentan cambios en las características del flujo vaginal, generalmente 

descrito como una secreción homogénea de color blanco grisáceo con olor característico1. 

Con el propósito de analizar la composición de la microbiota vaginal y las especies 

principales de lactobacilos en mujeres no embarazadas con flujo vaginal, Savicheva et al. 

llevaron a cabo una investigación observacional en Rusia, que incluyó a 331 participantes 

diagnosticadas por medio del examen clínico, los criterios de Nugent y la prueba Femoflor, 

para ello, emplearon la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) multiplex en tiempo real, 

los hallazgos indicaron una reducción considerable de los lactobacilos, sobre todo 

Lactobacillus crispatus, y un predominio de Gardnerella vaginalis, también se descubrió 

que la PCR multiplex es muy sensible y específica, lo cual hace que sea una opción 

diagnóstica más efectiva en comparación con los criterios de Amsel y la puntuación 

Nugent.2. 

En Estados Unidos Oyenihi et al. desarrollaron y evaluaron una prueba de PCR que puede 

detectar múltiples bacterias asociadas a la VB con el propósito de perfeccionar su 

diagnóstico. Se estudió la diversidad y la abundancia de 946 muestras almacenadas de la 

vagina, con la intención de construir un índice para el diagnóstico de la BV, llamado MDL-

BV. Por eso diseñaron un ensayo molecular que detecta 22 especies distintas de bacterias. 

Los resultados mostraron una sensibilidad y especificidad del 95 % al 100 % y encontraron 

que había mayores cantidades de Lactobacillus crispatus, Lactobacillus iners y G. Vaginalis. 
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El índice detectó 491 muestras con VB, 318 negativas y 137 transicionales, lo que indica 

que la PCR permite un diagnóstico eficaz en un tiempo aproximado de ocho horas3. 

En America Latina la Organización Panamericana de la Salud (OPS) indica que la 

prevalencia de la VB en el 2016 fue del 69,1%, entre las cuales las mujeres solteras y las 

portadoras de dispositivos intrauterinos (DIU) presentaban un alto riesgo VB. Asimismo,  

esta alteración se asociado con complicaciones obstétricas y ginecológicas, entre ellas se 

incluyen aborto espontaneo, corioamnionitis y parto prematuro, además de un mayor riesgo 

de contraer patógenos de transmisión sexual como el virus de la inmunodeficiencia humana 

(VIH) y el virus del papiloma humano (VPH)4.  

González-Mustri et al. realizaron una investigación en México con el propósito de 

determinar la frecuencia de G. Vaginalis mediante amplificación de ácidos nucleicos, 

empleando la PCR, en muestras cervicovaginales obtenidas de pacientes asistidas en una 

institución sanitaria del tercer nivel. En 121 muestras del cuello uterino y la vagina se llevó 

a cabo un análisis molecular del ARN ribosomal 16S. Los resultados mostraron que en 34 

muestras había G. Vaginalis. Se concluyó que la PCR de punto final tiene mayor capacidad 

de detección, identificando aproximadamente tres veces más casos que el cultivo en medio 

artificial4.  

En México, Muñoz Rosario et al. determinaron la prevalencia de la microbiota vaginal en 

pacientes que acudieron a una clínica de ginecología y reproducción asistida. Se realizó un 

estudio transversal y prospectivo, entre agosto de 2022 y enero de 2023, en 97 mujeres entre 

20 y 50 años, en donde se realizó análisis de la microbiota vaginal y endocervical mediante 

PCR en termociclador CFX96 Bio-Rad y se aplicaron análisis estadístico con chi cuadrado 

de Pearson. Los resultados mostraron que la prevalencia de G. Vaginalis fue la más alta 

(89,7%), seguida de Atopobium vaginae (77%) y Candida spp. (63%), mientras que la 

prevalencia de Trichomonas vaginalis fue baja.  Concluyeron que la PCR permite identificar 

la prevalencia y asociaciones entre patógenos de la microbiota vaginal4.  

En Ecuador, el Instituto Nacional de Estadística y Censos (INEC) 2017 menciona que la VB 

es una de las principales causas de morbilidad ambulatoria en mujeres. También, se indica 

que la VB representa entre el 40% y el 50% de los diferentes tipos de infecciones vaginales 

y es responsable de un alto porcentaje de morbimortalidad materno-perinatal5. Por ende, la 

identificación de los patógenos implicados en la microbiota vaginal es importante para 
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comprender mejor su comportamiento epidemiológico y establecer medidas de manejo 

adecuadas6.  

A nivel local, Flores et al. especificaron los análisis de laboratorio para detectar infecciones 

bacterianas vaginales en adolescentes embarazadas que fueron atendidas en el Hospital 

General Docente de Riobamba. Con el análisis de los historiales médicos de 153 pacientes 

se llevó a cabo una investigación de tipo descriptiva, no experimental, retrospectiva y 

transversal. Después de implementar los criterios de exclusión e inclusión, se logró una 

muestra compuesta por 108 adolescentes. Se realizaron análisis de la química sanguínea, 

biometría hemática, cultivo de secreción vaginal y urocultivo. Se identificó una relación 

importante entre las complicaciones en los neonatos y la edad gestacional; los más frecuentes 

fueron Escherichia coli (15%), vaginitis mixta (13%), Candida albicans (7%) y Gardnerella 

vaginalis (6%). Las pruebas de laboratorio pueden identificar infecciones bacterianas que 

están relacionadas con posibles complicaciones obstétricas, según se determinó7. 

En la práctica clínica, el diagnóstico de la VB se realiza por medio de la puntuación de 

Nugent y los criterios de Amsel basada en tinción de Gram. No obstante, estas herramientas 

presentan limitaciones, como la necesidad de habilidades técnicas para la preparación y 

lectura de las muestras, así como la variabilidad en la interpretación de los resultados10. 

Aunque en los últimos años se han desarrollado nuevas herramientas de biología molecular 

que permiten una identificación más precisa de los patógenos presentes en la microbiota 

vaginal, su uso aún es limitado debido a factores como la disponibilidad en los servicios de 

salud y el costo8, 9.  

La VB es una de las infecciones vaginales más frecuentes, pero su diagnóstico aún se basa, 

en métodos tradicionales como los criterios de Amsel y la puntuación de Nugent, los cuales 

presentan limitaciones en cuanto a sensibilidad, especificidad e interpretación debido a su 

dependencia de la experiencia del personal de salud y su posible subjetividad. Esto puede 

conllevar, como consecuencia, a diagnósticos tardíos o incorrectos, sobre todo en mujeres 

en edad reproductiva y especialmente en entornos rurales o con acceso limitado a servicios 

especializados. Esto incrementa, a su vez, la probabilidad de que aparezcan problemas 

ginecológicos y obstétricos y de que se produzca la transmisión de infecciones de 

transmisión sexual (ITS). En este escenario se hace necesario analizar las técnicas 

moleculares disponibles para el diagnóstico de la VB, con el propósito de mejorar la 
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precisión diagnóstica y aportar al fortalecimiento de las estrategias de atención en salud. Por 

ende, se formula la siguiente pregunta de investigación: 

¿Cuáles son las técnicas moleculares utilizadas para el diagnóstico de Vaginosis Bacteriana?  

La presente investigación se justifica por la alta prevalencia de la vaginosis bacteriana (VB) 

y la necesidad de superar las limitaciones de los métodos diagnósticos tradicionales mediante 

el uso de técnicas moleculares como la PCR. El propósito fundamental es facilitar un 

diagnóstico precoz y preciso que permita prevenir complicaciones ginecológicas y 

obstétricas, optimizando la toma de decisiones clínicas y el tratamiento oportuno. Los 

principales beneficiarios son las mujeres en edad fértil, especialmente en zonas rurales con 

acceso limitado a la salud, así como las instituciones médicas que podrán mejorar sus tácticas 

de control. Como aporte principal, este estudio fortalece el conocimiento científico sobre la 

microbiota vaginal y establece una base metodológica avanzada para futuras investigaciones, 

promoviendo una salud reproductiva más eficiente y exacta, para dar cumplimiento a la 

investigación se proponen el siguiente objetivo general: 

Considerar la utilidad de las técnicas moleculares para el diagnóstico de Vaginosis 

Bacteriana mediante una revisión bibliográfica. 

Y posteriormente, los siguientes objetivos específicos: 

● Destacar las principales técnicas moleculares aplicadas en el diagnóstico de 

Vaginosis Bacteriana a través de la revisión bibliográfica para la determinación de la 

utilidad de las técnicas. 

● Distinguir los microorganismos asociados a la Vaginosis Bacteriana mediante 

técnicas moleculares para la precisión diagnóstica de esta patología. 

● Comparar la sensibilidad y especificidad de las técnicas moleculares frente a los 

métodos diagnósticos tradicionales, mediante el análisis de estudios comparativos 

para la determinación de su eficacia en la detección de la Vaginosis Bacteriana. 
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CAPÍTULO II.  MARCO TEÓRICO. 

Vaginosis Bacteriana 

Definición 

La VB se identifica como una afección clínica que se produce debido al crecimiento excesivo 

de bacterias en la vagina, lo que provoca flujo vaginal y se caracteriza por un olor 

desagradable y picazón en la región perineal11. Esta condición suele ser provocada por una 

reducción en el crecimiento habitual de lactobacilos que producen peróxido de hidrógeno 

(H2O2) y un exceso de bacterias anaerobias; algunos estudios sugieren que, durante las 

relaciones sexuales, la aparición del patógeno de la VB se debe al desequilibrio generado en 

la flora bacteriana típica de la región vulvar12. 

 Etiología  

Por lo general, la VB se produce por un incremento excesivo de bacterias anaerobias, 

acompañado por una reducción de los Lactobacilos que generan peróxido de hidrógeno en 

la vagina. Sin embargo, la causa precisa de esta infección, derivada de la proliferación de G. 

Vaginalis y otras bacterias anaerobias, sigue siendo desconocida13. Si bien G. vaginalis no 

se considera contagiosa, su grado de transmisibilidad aún no está claro. La transmisión de 

esta bacteria a través de la actividad sexual podría alterar el equilibrio bacteriano vaginal 

natural; este desequilibrio crea un ambiente propicio para el crecimiento excesivo de 

bacterias anaerobias oportunistas, incluida G. vaginalis, lo que potencialmente desencadena 

la VB14. 

Se han detectado estudios de G. vaginalis en el tracto vaginal de hasta el 50 % de las mujeres 

asintomáticas, lo que sugiere que probablemente forma parte de la flora vaginal normal; 

diversos factores pueden contribuir al desarrollo de la VB, como los baños frecuentes, las 

duchas vaginales, el tabaquismo, tener múltiples parejas sexuales, el uso de productos de 

higiene intravaginal de venta libre, los altos niveles de estrés y el aumento de la frecuencia 

de la actividad sexual15. Se ha observado la transmisión de G. vaginalis entre mujeres que 

tienen relaciones sexuales con otras mujeres, posiblemente a través del contacto directo de 

las membranas mucosas o el uso compartido de juguetes sexuales. Se ha demostrado que 

tener una pareja sexual femenina aumenta el riesgo de VB en un 60 %16. 
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Fisiopatología  

La VB se produce por un desequilibrio de la microbiota vaginal; aunque aún no se ha 

confirmado, se piensa que la mayor parte de las infecciones por VB se inician con G. 

Vaginalis, el cual genera una biopelícula que después ofrece un ambiente favorable para que 

otras bacterias oportunistas se multipliquen17. Además, G. vaginalis genera vaginolisina, una 

toxina que crea poros y tiene un impacto en las células humanas. La vaginolisina es una 

citolisina que depende del colesterol y que comienza complicadas cascadas de señalización, 

las cuales dan lugar a la lisis de las células diana y a un incremento en la virulencia de G. 

Vaginalis18. 

G. Vaginalis tiene los factores de virulencia necesarios que le posibilitan adherirse a las 

células epiteliales del huésped, lo cual le facilita competir con Lactobacillus por el 

predominio en el entorno vaginal; se cree que los síntomas de esta patología se originan por 

la multiplicación de anaerobios vaginales que, por lo general, están latentes y forman 

vínculos simbióticos con G. Vaginalis19. La VB también es responsable de la presencia de 

enzimas que reducen la capacidad de los leucocitos del huésped para combatir la infección 

y de una mayor liberación de endotoxinas que estimulan la producción de citocinas y 

prostaglandinas dentro de la vagina (Anexo 1)20. 

Cuadro clínico  

La mayoría de las mujeres con VB presentan flujo vaginal de color blanco grisáceo 

maloliente; este síntoma suele intensificarse tras las relaciones sexuales; disuria, prurito 

vaginal y dispareunia pueden ser otros síntomas; no obstante, muchas mujeres afectadas 

pueden no presentar síntomas. Es importante evaluar la presencia de fiebre, dolor pélvico y 

antecedentes de infecciones de transmisión sexual (ITS) para descartar afecciones más 

graves que aún se encuentran en el diagnóstico diferencial21. 

Tratamiento  

La VB se puede tratar con clindamicina o metronidazol; ambos medicamentos son efectivos 

si se toman por vía oral o se aplican vaginalmente. El tratamiento inicial para esta infección 

demuestra una eficacia notable, ya que las tasas de curación en 1 mes suelen oscilar entre el 

80% y el 90%22. En la tabla 1, se enfatizan los diversos medicamentos para el tratamiento 

de esta condición. 
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 Tabla 1. Esquemas terapéuticos para el tratamiento de la Vaginosis Bacteriana. 

Tipo de 

tratamiento 

Medicamento Dosis Vía de 

administración 

Duración 

Tratamiento 

principal 

 

Metronidazol 500 

mg 

Vía oral, dos veces 

al día 

7 días 

Gel de metronidazol 

0,75% 

5 g 

 

Intravaginal, una 

vez  

 

5 días 

Crema de 

clindamicina 2% 

 

7 días 

Dosis 

única 

Gel de clindamicina 

2% 

Tratamiento 

alternativo 

 

Óvulos de 

clindamicina 

100 

mg 

Intravaginal, cada 

noche 

3 días 

Comprimidos de 

clindamicina 

300 

mg 

Vía oral, dos veces 

al día 

7 días 

Tinidazol 1 g Vía oral, una vez al 

día 

5 días 

Tinidazol 2 g 

 

Vía oral, una vez al 

día 

 

2 días 

Secnidazol (gránulos) Dosis 

única 

Fuente: Romero Herrero y Andreu Domingo22. 

 Diagnóstico  

Para confirmar el diagnóstico de VB, se debe tomar una muestra de secreción vaginal y 

preparar una muestra húmeda para ser observada al microscopio. La muestra, en estas 

circunstancias, puede mostrar un pH vaginal mayor de 4.5; también es posible que se 

encuentren células clave en el preparado húmedo y que la prueba del olor dé un resultado 

positivo. Se usa papel indicador para establecer el pH vaginal, contrastándolo con controles 

de color. Después, se añade una gota de cloruro de sodio (NaCl) a la muestra. Luego, se 

cubre con un cubreobjetos y se observa al microscopio para determinar las células típicas23.  

 Criterios de Amsel  

En la práctica clínica, la VB se suele diagnosticar utilizando los criterios de Amsel. Se 

necesitan al menos tres de los cuatro hallazgos para confirmar el diagnóstico (ver tabla 2); 

la sensibilidad y especificidad de los criterios de Amsel es del 70 % y del 94 %, 

respectivamente24. Los criterios de Amsel son clínicamente significativos porque 

proporcionan un método rápido, económico y accesible para diagnosticar la VB en el punto 

de atención.  
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La identificación oportuna mediante estos criterios permite un tratamiento rápido, lo que 

puede reducir los síntomas, prevenir la recurrencia y disminuir el riesgo de complicaciones 

como infecciones de transmisión sexual y resultados reproductivos adversos.  El uso de los 

criterios de Amsel requiere una muestra de secreción vaginal, un microscopio y una 

preparación en portaobjetos o en fresco, y una solución de hidróxido de potasio (KOH); los 

criterios de Amsel permiten a los profesionales de la salud reducir el amplio diagnóstico 

diferencial de la secreción y las molestias vaginales con pruebas rápidas y sencillas25. 

 Tabla 2. Los criterios de Amsel para diagnosticar Vaginosis Bacteriana.  
Nº Criterio Descripción 

1 Flujo vaginal 

característico 

Flujo vaginal homogéneo, abundante, de color blanco grisáceo, 

con olor a pescado y adherente al cérvix y a la pared vaginal. 

2 pH vaginal 

elevado 

pH vaginal mayor a 4,5. 

3 Prueba de aminas 

(KOH) 

Prueba de KOH al 10 % positiva; se produce liberación de aminas 

con olor característico a pescado. 

4 Células clave Presencia de células guía o clave como células epiteliales del 

vagina que están recubiertas con bacterias anaerobias, lo que les 

proporciona un aspecto de bordes deshilachados o irregulares. 

Fuente: Merchán-Villafuerte et al. 24 

Puntuación de Nugent  

El sistema de puntuación de Nugent se ha considerado durante mucho tiempo el estándar de 

oro de laboratorio para el diagnóstico de la VB; los criterios de Amsel, introducidos por R. 

Amsel, P.A. Totten, C.A. Spiegel y sus colegas en una publicación de 1983 del American 

Journal of Medicine, proporcionaron un enfoque diagnóstico basado en la clínica que se 

fundamentaba en métodos anteriores basados en la tinción de Gram, como los criterios de 

Spiegel. En 1991, Nugent y sus colegas perfeccionaron la evaluación microscópica 

introduciendo un sistema de puntuación estandarizado26. El método de Nugent consiste en 

examinar frotis vaginales teñidos con Gram bajo inmersión en aceite y evaluar al menos 10 

campos de alta potencia para cuantificar 3 morfotipos bacterianos: Lactobacillus, 

Gardnerella y bacilos gramnegativos curvos;cada una de estas 3 categorías obtiene una 

calificación que se basa en la cantidad de bacterias contadas. Después, estas 3 puntuaciones 

se suman para obtener una puntuación total que oscila entre 0 y 10. La puntuación es la 

siguiente: 

• 0-3: Negativo para VB 

• 4-6: Intermedio 
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• 7+: Positivo para VB27. 
 

La puntuación de Nugent se emplea sobre todo en el campo de la investigación, ha mostrado 

una sensibilidad y especificidad del 89 % y del 83 %, respectivamente, pero rara vez se 

utiliza en la práctica clínica (Anexo 2)24.  

Técnicas moleculares 

 Reacción en cadena de la polimerasa en tiempo real multiplex (RT-PCR) 

Actualmente, las pruebas de amplificación de ácidos nucleicos se utilizan ampliamente en el 

diagnóstico de trastornos vaginales y complementan los métodos de laboratorio “clásicos”, 

como los cultivos y el examen microscópico. Presentan varias ventajas sobre los estudios 

microbiológicos de rutina, como la capacidad de identificar una amplia gama de 

microorganismos, incluyendo bacterias difíciles de cultivar y bacterias anaerobias, virus y 

protozoos; además, permiten determinar el número y la proporción de microorganismos en 

la masa bacteriana total28. 

La VB se diagnostica por medio de la prueba molecular concreta de PCR cuantitativa en 

tiempo real (RT-PCR). Es una herramienta molecular cuantitativa, confiable y reproducible 

que detecta las bacterias que se encuentran en el biotopo vaginal de mujeres con esta 

infección.. Entre estas, pueden figurar Atopobium vaginae (Fannyhessea vaginae), 

Megasphaera spp., Mobiluncus spp., G. vaginalis, BVAB2 y Leptotrichia/Sneathia spp. La 

prueba de RT-PCR se utiliza ampliamente porque la amplificación del ADN se puede 

observar en tiempo real, lo que elimina la necesidad de análisis posteriores a la amplificación 

y reduce la probabilidad de contaminación28. 

Dada la naturaleza polimicrobiana de la VB , es deseable amplificar más de una secuencia 

diana a la vez; por consiguiente, los ensayos de RT- PCR  se están convirtiendo en un foco 

de investigación. La  RT- PCR incluye conjuntos únicos de cebadores y sondas que se unen 

a regiones del gen del ARNr 16S para proporcionar una alternativa rápida y sencilla a los 

métodos que estiman el número de copias génicas o los niveles de expresión (Anexo 3)29. 

Las diferentes especies bacterianas asociadas a la VB, cuando se analizan individualmente, 

presentan valores predictivos positivos variables en el diagnóstico de esta infección; esta 

técnica permite diagnosticar la VB con una sensibilidad del 90,5 % al 96,7 % y una 
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especificidad del 85,8 % al 95 % en comparación con los criterios de Amsel y el sistema de 

Nugent 30. 

Hibridación fluorescente in situ (FISH) 

Se ha empleado el ensayo FISH (hibridación fluorescente in situ) mediante la secuenciación 

del gen del ARNr 16S para la detección de biopelículas, lo que permite la detección precisa 

de la VB asociada y no asociada a biopelículas. Se detecta un gran número de copias de 

ARNr 16S ribosómico (10³–10⁵), características de G.Vaginales., F. vaginae, 

Bifidobacteriaceae, especies de Lactobacilos y otras eubacterias. Las bacterias se analizan 

mediante un análisis multicolor utilizando sondas FISH teñidas con diferentes colorantes, lo 

que permite identificar especies específicas dentro de un entorno polimicrobiano; FISH es 

adecuado para el examen de frotis vaginales y muestras de orina, así como del endometrio, 

material de aborto o eyaculado31. 

FISH combina la precisión de la genética molecular y la microscopía, lo que permite evaluar 

la relación entre las bacterias en su microambiente natural, como la biopelícula asociada a la 

VB; FISH es un método citogenético para la identificación de microorganismos específicos 

(bacterias, hongos levaduriformes y protozoos). La unión complementaria resultante 

(hibridación) de sondas de oligonucleótidos cortas (generalmente de 18 a 25 pares de bases) 

marcadas con fluorescencia con el ARN ribosómico de una célula intacta se analiza bajo un 

microscopio de fluorescencia32. 

Paneles multiplex 

Los recientes avances en el diagnóstico molecular, en particular los ensayos de PCR en 

tiempo real multiplex, han permitido la detección simultánea de múltiples patógenos 

vaginales con alta sensibilidad y especificidad, facilitando una evaluación etiológica más 

completa en mujeres sintomáticas. Además de mejorar la detección de patógenos, los 

ensayos moleculares permiten la evaluación semicuantitativa de patógenos de alto riesgo, 

que se han relacionado con la gravedad de los síntomas, la respuesta al tratamiento y el riesgo 

de recurrencia33.  

La VB e ITS están asociadas con una amplia gama de microorganismos, incluyendo 

bacterias, levaduras, protozoos y virus, como Gardnerella vaginalis, Mycoplasma hominis, 

Mycoplasma genitalium, Candida albicans, Chlamydia trachomatis, Neisseria 

gonorrhoeae, Trichomonas vaginalis y los alfaherpesvirus; de acuerdo con informes 
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previos, los estudios de PCR en tiempo real multiplex han resaltado la alta carga de 

infecciones mixtas, particularmente que involucran G. vaginalis, Candida spp. y 

Mycoplasma spp., entre mujeres sintomáticas.  Además, se ha informado ampliamente que 

características patógenas comunes como la formación de biopelículas por G. vaginalis, la 

disbiosis vaginal, las infecciones recurrentes por Candida y la creciente resistencia a los 

antimicrobianos y antifúngica contribuyen a la persistencia de la enfermedad y la 

complejidad clínica en la vaginitis, lo que proporciona un contexto de fondo importante para 

los enfoques de diagnóstico molecular34. 

Prueba de Amplificación de Ácidos Nucleicos (NAAT) 

Las pruebas de amplificación de ácidos nucleicos (NAAT) son un método molecular que se 

utiliza para detectar el material genético (ADN o ARN) de microorganismos específicos con 

alta sensibilidad y especificidad. La NAAT amplifica pequeñas cantidades de ADN o ARN 

microbiano de una muestra, lo que facilita la detección de organismos que podrían pasar 

desapercibidos mediante cultivo o microscopía.35 Se utilizan ampliamente en el diagnóstico 

de trastornos vaginales y complementan los métodos de laboratorio “clásicos”, como los 

cultivos y el examen microscópico. Presentan varias ventajas sobre los estudios 

microbiológicos de rutina, como la capacidad de identificar una amplia gama de 

microorganismos, incluyendo bacterias difíciles de cultivar, bacterias anaerobias, virus y 

protozoos; además, permiten determinar el número y la proporción de microorganismos en 

la masa bacteriana total 36. 

Secuenciación 16S rNA 

La secuencia del gen ARNr 16S es el marcador genético de mantenimiento más común para 

estudiar la filogenia y taxonomía bacteriana. Por lo tanto, la secuenciación del gen ARNr 

16S tiene el potencial de identificar nuevas bacterias y diagnosticar enfermedades 

bacterianas37. Las ventajas de esta técnica de biología molecular sobre las técnicas 

tradicionales incluyen una mayor sensibilidad, un ahorro de tiempo significativo y una 

mayor especificidad para la identificación de bacterias inusuales en cultivos38. Sin embargo, 

esta secuenciación sigue siendo un procedimiento relativamente costoso y, sobre todo, 

laborioso, lo que hace imprescindibles alternativas más económicas y rápidas (Anexo 4)39.  
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PCR con sondas fluorogénicas 

La PCR con sondas fluorogénicas es una técnica de biología molecular que se utiliza para detectar y 

cuantificar material genético en tiempo real; esta técnica se basa en el uso de sondas marcadas con 

un fluoróforo, el cual emite señal luminosa durante la amplificación del ADN, permitiendo un 

seguimiento continuo del proceso. Estas sondas se unen específicamente a la secuencia diana y a 

medida que la ADN polimerasa avanza la sonda es degradada liberando la fluorescencia, por lo tanto, 

la intensidad de la señal es proporcional a la cantidad de ADN presente. Por su alta sensibilidad y 

especificidad, es un método que se ha convertido en una herramienta fundamental en el diagnóstico 

de infecciones, estudios microbiológicos y análisis clínicos avanzados40. 

Metagenómica shotgun 

La secuenciación metagenómica de shotgun (SMS) ha surgido como un enfoque atractivo 

para caracterizar el microbioma vaginal. A diferencia de los métodos basados en 16S, los 

enfoques SMS no requieren amplificación y permiten la detección y cuantificación relativa 

de virus de ADN y eucariotas incluyendo el componente fúngico del microbioma, que se 

sabe que juega un papel importante en las comunidades microbianas vaginales. Sin embargo, 

los desafíos en el contexto de la caracterización del microbioma basada en SMS incluyen 

una alta fracción de ADN del huésped "contaminante"; mayores requisitos con respecto a la 

cantidad y calidad del ADN de entrada, que, dependiendo del enfoque de muestreo y el 

diseño del estudio, no siempre son fáciles de satisfacer; y mayores costos de secuenciación 

por muestra en comparación con los enfoques basados en 16S, al menos cuando se aplican 

enfoques SMS de alta cobertura41. 

Metatrancriptómica RNA-seq 

La metatranscriptómica representa un enfoque integral prometedor para identificar todos los 

microorganismos activos presentes en el entorno de respuesta inmune del huésped. En teoría, 

la metatranscriptómica podría diferenciarse de otros enfoques más específicos de reino al 

discriminar, en una sola prueba, virus y bacterias de ADN transcripcionalmente activos de 

microorganismos latentes, al tiempo que captura virus de ARN y ARN del huésped.  En los 

últimos años, la metatranscriptómica también se ha aplicado directamente en la clínica, por 

ejemplo, para identificar microorganismos no detectados por los diagnósticos rutinarios y 

determinar su perfil de resistencia y genotipo42; por lo tanto, la metatranscriptómica ofrece 

la oportunidad de lograr aplicaciones similares a los enfoques dirigidos a reinos específicos, 

con dos ventajas: una sola prueba y una visión general completa de la microbiota.  
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Femoflor 

En los últimos años, la prueba Femoflor-16, de uso doméstico, se ha utilizado ampliamente 

para detectar condiciones disbióticas de la vagina. La prueba se basa en RT-PCR con la 

prueba de Pomothe se utiliza para determinar la concentración total de ADN bacteriano: la 

masa bacteriana total (MBM) y la concentración (absoluta y relativa) de los siguientes tipos 

de géneros de microorganismos:  

• Lactobacillus, Enterobacteriaceae 

• Streptococcus, Staphylococcus 

• Gardnerella vaginalis/Prevotella bivia/Porphyromonas 

• Eubacterium 

• Sneathia/Leptotrichia/Fusobacterium 

• Megasphaera/Veillonella/Dialister 

• Lachnobacterium/Clostridium 

• Corynebacterium/Mobiluncus 

•  Peptostreptococcus 

• Atopobium vaginae43 

CAPÍTULO III. METODOLOGÍA 

Tipo de investigación. 

Según el enfoque: es cualitativo, ya que la investigación fue fundamentada en una revisión 

exhaustiva de los recursos bibliográficos; dicha información estaba relacionada con las 

técnicas moleculares para el diagnóstico de la VB. Esta revisión permitió analizar y 

comprender los conceptos clave, teorías, antecedentes y perspectivas futuras, relacionadas 

con la temática propuesta proporcionando una base sólida para el desarrollo del trabajo. 

Según el nivel: es un estudio de tipo descriptivo, ya que se basó en un análisis definido de 

la información, misma que fue obtenida de diversas fuentes bibliográficas actualizadas, las 

cuales sirvieron de apoyo en la fundamentación teórica para describir las técnicas 

moleculares para el diagnóstico de VB. 

Según el diseño: es de carácter documental y no experimental, puesto que se enfocó en la 

revisión de información extraída de bibliografía de los últimos 10 años sobre las técnicas 
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moleculares para el diagnóstico de VB, basándose en la información recopilada de estudios 

previos, sin manipular variables ni análisis estadísticos.  

Según la secuencia temporal: es de corte transversal retrospectivo, ya que se llevó a cabo 

en un periodo específico de tiempo, desde el 2015 hasta el 2025 y se obtuvo un bloque único 

de resultados que incluyeron datos previamente recopilados en estudios sobre las técnicas 

moleculares en contraste con los métodos tradicionales para el diagnóstico de VB. 

Según la cronología de los hechos: es de tipo retrospectivo, ya que la investigación analizó 

datos preexistentes en diferentes fuentes bibliográficas es decir disponibles antes de la 

investigación. 

Población y muestra. 

Población  

La población en este trabajo de investigación fue adquirida a través de la aplicación de 

operadores booleanos y palabras claves, misma que quedo conformado por 80 artículos 

científicos que estaban vinculados con el diagnóstico molecular de la VB como; 

Medigraphic, Scielo, SEMERGEN, Elsevier, Google académico, ProQuest, Portales 

médicos, BMJ Journals, Crónicas Científicas, PubMed. Después, se revisaron los artículos 

teniendo en cuenta su relevancia temática, el año de publicación, la clase de estudio y si el 

texto completo estaba disponible. 

Muestra  

Después de aplicar los criterios de inclusión y exclusión previamente definidos, la muestra 

final consistió en 36 artículos científicos. La síntesis y el análisis de los resultados publicados 

en la literatura científica se pudieron llevar a cabo en base a la información recabada, que 

incluyó métodos basados en PCR, amplificación de ácidos nucleicos y análisis de la 

microbiota vaginal; estos estudios proporcionaron datos relevantes sobre las técnicas 

moleculares empleadas para diagnosticar la .VB 

Criterios de inclusión y exclusión  

Criterios de inclusión  

• Estudios publicados entre 2015 y 2025. 

• Investigaciones originales, artículos científicos y estudios observacionales. 
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• Publicaciones disponibles en texto completo. 

• Artículos publicados en idioma español o inglés. 

• Estudios realizados en humanos. 

Criterios de exclusión  

• Resúmenes de congresos, cartas al editor, editoriales o comentarios sin datos de 

investigación. 

• Artículos duplicados en diferentes bases de datos. 

• Estudios realizados en animales o modelos experimentales. 

Métodos de estudio  

El análisis de la información se llevó a cabo mediante un proceso de revisión, categorización 

y síntesis de los datos adquiridos en los artículos escogidos, después, los datos relevantes 

fueron dispuestos en tablas comparativas; este procedimiento facilitó la interpretación de los 

resultados y el establecimiento de conclusiones basadas en las evidencias científicas 

recolectadas. 

Análisis cualitativo de contenido y síntesis comparativa de resultados  

La interpretación de los resultados de las búsquedas bibliográficas y el análisis del contenido 

generaron información cualitativa. 

Técnicas y procedimientos  

La observación fue el método utilizado, por lo que la metodología se centró en obtener, 

examinar y analizar de manera metódica fuentes de información científica, la finalidad era 

recopilar, estructurar y gestionar los datos desde una perspectiva descriptiva que permitiera 

integrar los hallazgos de forma coherente y fundamentada.  

Consideraciones éticas  

Este estudio se realizó de acuerdo con las normas éticas de la investigación científica. Como 

es una revisión bibliográfica, no se incluyó a personas directamente ni se manipularon 

muestras biológicas; por ende, no hubo peligro para la integridad o la salud de los seres 

humanos. Además, de acuerdo con las reglas de citación académica, se citaron 

apropiadamente todas las fuentes consultadas y se respetaron los derechos de autor y la 

propiedad intelectual de los trabajos. El proceso para la búsqueda de bibliografía y la 

selección de los artículos más importantes se ilustra en el siguiente diagrama de flujo. 
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Ilustración 1. Diagrama de estrategia de búsqueda 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

   

 

 

DIAGRAMA DE FLUJO 

PARA BUSQUEDA  A través de un análisis de la literatura 

científica, se recopila información sobre 

el diagnóstico y los métodos moleculares 

para la VB. 

Cumple con los criterios de inclusión:  

Se basa en bases de datos, incluye 

información pertinente y se ajusta a las 

fechas de publicación de fuentes 

bibliográficas publicadas hasta hace 

diez años para artículos científicos. 

Aplica criterios de inclusión 

 

No cumple los requisitos de inclusión:  

Se excluyen los artículos científicos que 

no tienen información o que no contienen 

datos significativos. 
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CAPÍTULO IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

A continuación, se describen los principales resultados y la discusión de estos en tablas 

categóricas:  

Tabla 3. Técnicas moleculares utilizadas para el diagnóstico de Vaginosis Bacteriana 

N° Autor (Año) 
Población 

(pacientes) 

Técnicas 

moleculares 
Utilidad diagnóstica 

 

1 

Hilbert et al. 

(2016)44 
385 qPCR 

Cuantificación precisa de 

bacterias asociadas a VB con 

alta sensibilidad y especificidad. 

 

2 

Oliveira et 

al.(2018) 45 
25 

PCR-DGGE 

qPCR 

Caracteriza la estructura de la 

microbiota vaginal 

Cuantifica bacterias patógenas 

 

3 

Muzny et al. 

(2018) 46 
42 

Secuenciación 

16S rRNA 

Detecta cambios en la 

microbiota antes del desarrollo 

de VB. 

 

4 

Elnaggar et al. 

(2023)47 
4 

Metagenómica 

shotgun + qPCR 

Analiza la dinámica de la 

microbiota antes de la aparición 

de VB. 

 

5 

Schwebke et al. 

(2018)48 
1,740 

PCR con sondas 

fluorogénicas 

Supera la exactitud de los 

métodos tradicionales en 

términos diagnósticos. 

 

6 

Schwebke et al. 

(2020) 49 
120 NAAT (TMA) 

Alta sensibilidad y especificidad 

en la detección de VB y 

coinfecciones. 

 

7 

Lillis et al. 

(2023)50 
5 

NAAT (Xpert 

Xpress MVP) 

Diagnóstico rápido y preciso en 

el punto de atención. 

 

8 

Savicheva et al. 

(2023)51 
311 

PCR en tiempo 

real multiplex 

(Femoflor) 

Alta precisión diagnóstica 

 

9 

Amor et al. 

(2024)40 
1011 qPCR Diagnóstico rápido preciso 

 

10 

Van Der Pol et 

al. (2019)52 
560 qPCR 

Detección simultánea de ITS y 

vaginitis 



 

 

 

 

33 

 

 

11 

Broache et al. 

(2021)53 
489 qPCR 

Mejora precisión y tratamiento 

oportuno 

 

12 

Vieira‐Baptista 

et al. (2021)54 
312 qPCR Alta sensibilidad y especificidad 

 

13 

Usyk et al. 

(2022)55 
123 

Secuenciación 

16S rRNA 

(NGS) 

Clasificación molecular precisa 

 

14 

Savicheva et al. 

(2023)56 
331 NAAT 

Alternativa diagnóstica eficaz 

 

 

15 

Dos Santos et 

al. (2024)57 
339 

Metatranscriptó

mica (RNA-seq) 
Análisis funcional microbioma 

 

16 

Virtanen et al. 

(2017)58 
10 

Secuenciación 

16S rRNA 
Comparabilidad de muestreo 

 

17 

Van Der Pol et 

al. (2025)59 
45 

PCR multiplex 

(NAAT) 

Diagnóstico inmediato y 

confiable en entornos clínicos. 

18 
Durski et al. 

(2022)60 
512 

Secuenciación     

16S rRNA 

Permite caracterizar la 

microbiota vaginal con alta 

precisión. 

 

 

Análisis y discusión  

 

Los estudios revisados muestran una evolución en el diagnóstico de la VB, desde los 

métodos tradicionales hasta técnicas moleculares más precisas. En estudios como los de 

Hilbert et al. y Schwebke et al. se ha demostrado que la PCR, en sus distintas variantes, 

permite una cuantificación más exacta de las bacterias asociadas a VB, mejorando la 
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sensibilidad y especificidad frente a los métodos convencionales. Eso muestra una tendencia 

hacia la adopción de herramientas más objetivas y reproducibles en el diagnóstico clínico61, 

48. 

Por otra parte, estudios como los de Oliveira et al. y Muzny et al. resaltan la aplicación de 

técnicas como la PCR-DGGE y la secuenciación 16S rRNA en la caracterización de la 

estructura de la microbiota vaginal45,46. Estas metodologías no sólo identifican la presencia 

de microorganismos sino que también permiten observar los cambios dinámicos que ocurren 

con anterioridad al desarrollo de la enfermedad, lo cual aporta un valor predictivo 

importante48,. En la misma línea, Elnaggar et al. refuerzan esta idea al analizar la dinámica 

microbiana mediante metagenómica, evidenciando cómo las alteraciones en la microbiota 

preceden a la VB47. 

La utilidad diagnóstica de las pruebas basadas en la NAAT y de la qPCR ha sido confirmada 

como muy elevada por múltiples estudios. Investigaciones como las de Schwebke et al.48, 

 Lillis et al. y Van Der Pol et al. han demostrado que estas técnicas no solo permiten la 

detección de VB, sino también de coinfecciones, como infecciones de transmisión sexual, lo 

cual mejora el manejo clínico integral50, 59. Amor et al. y Broache et al. también resaltan la 

rapidez y precisión de estos métodos, lo que permite llegar a un diagnóstico oportuno y 

realizar un tratamiento adecuado en menor tiempo40, 53. 

En cuanto a tecnologías más avanzadas, estudios como los realizados por Usyk et al. y Dos 

Santos et al. demuestran el aporte de la secuenciación de nueva generación y la 

metatranscriptómica55, 57. Estas herramientas permiten no sólo identificar microorganismos 

sino conocer su actividad funcional, ampliando la visión desde una perspectiva meramente 

diagnóstica a una más integral de la VB. 

Finalmente, investigaciones como la de Virtanen et al. brindan un aspecto metodológico 

importante al evidenciar que las variaciones en el muestreo tienen un efecto insignificante 

en los resultados, siendo los factores clínicos los que más influyen en la variabilidad 

microbiológica, estos resultados, sugieren que las técnicas moleculares son fiables y también 

consistentes entre diferentes escenarios, respaldando su uso creciente en la investigación y 

en la práctica clínica.58. 
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Tabla 4. Microorganismos asociados a Vaginosis Bacteriana identificados mediante 

técnicas moleculares. 

N

° 

Autor 

(Año) 
Población 

Microorganismos 

identificados 

Importancia 

diagnóstica 

Técnica molecular 

utilizada 

1 

Munch et 

al. 

(2024)62 

251 Gardnerella vaginalis, Principal agente 

asociado a VB 
qPCR 

2 
Sabo et al. 

(2019)63 
340       Mageeibacillus indolicus Disbiosis vaginal qPCR 

3 

Witkin et 

al. 

(2021)64 

613 Lactobacillus crispatus Disminución 

protectora 

Secuenciación 

del gen 16S 

rRNA (región 

V1–V3) 

4 

Armstrong 

et 

al(2022)65 

123 

Lactobacillus iners 

Lactobacillus jensenii 

Alteración de la 

microbiota 
NAAT 

5 

Hernández

-Gómez et 

al. 

(2023)66 

201 

Atopobium + Gardnerella 

vaginalis 

Anaerobio 

frecuente 
AHC 

6 

Munch et 

al. 

(2024)67 

251 Gardnerella vaginalis Diversidad 

asociada a VB 
qPCR 

7 

Zozaya et 

al. 

(2024)68 

10 Gardnerella vaginalis Transmisión 

sexual 

Secuenciación 

16S rDNA 

8 

Severgnini 

et al. 

(2022)69 

61 Gardnerella vaginalis Asociado a 

severidad VB 
qPCR 

9 

Achilles et 

al. 

(2018)70 

266 

Gardnerella vaginalis 

Atopobium vaginae 

Lactobacillus spp. 

Incremento VB 

asociado DIU 
qPCR 

1

0 

Plummer 

et al. 

(2021)71 

121 

Prevotella spp., 

Gardnerella spp. 

Asociado a 

recurrencia VB 

Secuenciación 

16S rRNA 

VB= Vaginosis Bacteriana; DIU= dispositivo intrauterino; rRNA= ARN ribosómico; 

NAAT= prueba de amplificación de ácidos nucleicos; AHC= métodos clínicos de Asmel; 

qPCR= reacción en cadena de la polimerasa cuantitativa en tiempo real. 
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Análisis y discusión 

El análisis de los estudios evidencia que la VB puede atribuirse a un único microorganismo, 

sino a una alteración compleja de la microbiota vaginal.  Gardnerella vaginalis es uno de 

los principales agentes implicados, como señalan Munch et al. pero no es el único 

responsable de la enfermedad, sino que su importancia se basa en la diversidad y 

coexistencia con otros microorganismos. Este descubrimiento apoya la idea de que la VB es 

más un estado de disbiosis que una infección tradicional producida por un solo patógeno⁵⁷,⁶². 

En esta situación, aparecen otros microorganismos que pasan a tener importancia en el 

desequilibrio vaginal. Sabo et al. describen a Mageeibacillus indolicus como un marcador 

de disbiosis, mientras que Hernández-Gómez et al. resaltan que la relación entre Atopobium 

y Gardnerella vaginalis es un patrón que se repite con frecuencia en los medios anaerobios 

típicos de VB. Estos resultados indican que la interacción entre bacterias anaerobias favorece 

el desarrollo de la enfermedad, más allá de la presencia de cada especie por sí sola⁵⁸,⁶¹. 

Por otro lado, los estudios que analizan bacterias beneficiosas muestran un papel protector 

importante. La disminución de Lactobacillus crispatus está asociada a pérdida de protección 

vaginal, como lo demuestran Witkin y et al. y Armstrong et al. evidencian alteraciones en 

especies como Lactobacillus iners y Lactobacillus jensenii. Esto significa que no sólo cuenta 

la presencia de bacterias patógenas, sino también la disminución de microorganismos 

protectores, lo que propicia el desequilibrio microbiológico⁵⁹,⁶⁰. 

Algunos estudios proporcionan también información sobre factores asociados a la aparición 

y transmisión de la VB. Zozaya et al. plantean la posibilidad de una transmisión sexual de 

bacterias asociadas, lo cual amplía el entendimiento epidemiológico de la enfermedad⁶³. Por 

otro lado, Achilles et aldemuestran que el uso de dispositivos intrauterinos puede propiciar 

el aumento de bacterias vinculadas con VB, sugiriendo que factores externos también afectan 

a la dinámica de la microbiota vaginal.⁶⁵. 

En conclusión, la repetición de la VB es un elemento clave en su tratamiento clínico. La 

persistencia de microorganismos como Gardnerella y Prevotella está vinculada a las 

recaídas después del tratamiento, según han demostrado Plummer et al, esto señala que los 

tratamientos actuales podrían no ser suficientemente efectivos para lograr la restauración 

total del equilibrio microbiológico⁶⁶, entonces estos resultados muestran que la VB es una 
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condición multifactorial, en la que su aparición, persistencia y recurrencia dependen de la 

interacción entre microorganismos, elementos del huésped y otros factores externos. 

Tabla 5. Comparación de la sensibilidad y especificidad de las técnicas moleculares frente 

a los métodos diagnósticos tradicionales en la detección de la Vaginosis Bacteriana. 

N° 
Autor 

(Año) 
Población 

Técnica molecular vs 

Técnica convencional 

Sensibilidad y 

especificidad 

(comparadas) 

1 
Pinto et al. 

(2023)72 
1,359,289 

NAAT 

Métodos clínicos/microscopía 

Mayor frecuencia 

de detección y co-

testeo (71% vs 

23%). 

2 
Hilbert et al. 

(2016)44 
385 

qPCR 

Criterios de Amsel 

Puntuación de Nugent 

S: 92% 

E: 95% 

3 

Schwebke 

et al. 

(2019)73 

48 

NAAT 

Nugent + Amsel, cultivo y 

secuenciación 

S: 95.0% 

E: 89.6% 

4 
Lillis et al.  

(2023) 50 
5 

NAAT 

BD MAX Vaginal Panel 

S:93.6–99.0% 

E: 92.1–99.8%. 

5 

Melo et al.  

(2021)74 

 

125 

PCR + evaluación microbiota (Gram) 

Diagnóstico clínico (matronas) 

Baja concordancia 

(Kappa 0.14–

0.22). 

6 

Huertas 

Fernández 

et al. 

(2023)75 

42 

PCR 

Test rápido de antígenos 

Tinción de Gram (criterios de Nugent) 

Sensibilidad y 

especificidad 

>90% 

7 
Challa et al. 

(2022)76 
404 

PCR 

Criterios de Amsel / Nugent 

S: 71.8–88.2% 

E: 78.2–90.1% 

8 
Gaydos et 

al. (2017)77 
1740 

PCR 

Nugent, Amsel, cultivo, microscopía 

S: 90.5–93.1% 

E: 85.8–99.3% 

NAAT = Prueba de amplificación de ácidos nucleicos; PCR = Reacción en cadena de la 

polimerasa; qPCR = PCR cuantitativa; qRT-PCR = PCR con retrotranscripción; 16S rRNA 

= ARN ribosomal 16; S= sencibilidad; E= especificidad.  
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Análisis y discusión  

El análisis de los estudios muestra una diferencia consistente entre los métodos moleculares 

y los convencionales en el diagnóstico de VB. En el estudio de Pinto et al. se observó que el 

uso de NAAT proporciona una mayor frecuencia de detección y de co-testaje (71% frente a 

23%) en comparación con los métodos clínicos y de microscopía, lo que sugiere una mayor 

capacidad para identificar casos incluso en situaciones en las que la VB puede pasar 

desapercibida. Esto refuerza la idea de que las técnicas moleculares amplían la cobertura del 

diagnóstico⁶⁷. 

En cuanto a la precisión diagnóstica, trabajos como los de Hilbert et al. y Schwebke et al. 

demuestran que tanto la qPCR como la NAAT alcanzan niveles elevados de sensibilidad y 

especificidad. En concreto, Hilbert y cols. obtuvieron valores del 92% y del 95%, 

respectivamente, y Schwebke et al. hallaron una sensibilidad todavía mayor (95,0%) aunque 

con una ligera disminución de la especificidad (89,6%). Esto indica que las técnicas 

moleculares son muy eficaces para la detección de VB, pero que pueden variar según las 

técnicas de referencia que se utilicen en combinación³⁸,⁶⁸. 

Por otro lado, el panel vaginal BD MAX que fue analizado por Lillis et al. mostró una 

sensibilidad (que varía entre 93,6 y 99,0 %) y una especificidad (que oscila entre 92,1 y 99,8 

%), lo que señala un diagnóstico altamente exacto, situando a los paneles moleculares como 

instrumentos confiables que no solamente detectan la VB, sino también otras infecciones 

concurrentes, lo que mejora el enfoque clínico integral⁴⁴. 

En contraste, los métodos clínicos tradicionales presentan limitaciones importantes. Melo et 

al. demuestran que el diagnóstico por personal clínico sin el apoyo de técnicas moleculares 

presenta una baja concordancia (Kappa 0.14–0.22) con un alto riesgo de sobre o 

subdiagnóstico⁶⁹. Asimismo, si bien técnicas como la tinción de Gram y los test rápidos 

pueden alcanzar en algunos casos sensibilidades y especificidades superiores al 90%, como 

lo reportan Huertas Fernández et al., su rendimiento puede variar según el microorganismo 

evaluado y la experiencia del observador⁷⁰. 

Por último, estudios como los de Challa et al. y Gaydos et al. demuestran que los métodos 

moleculares superan a los convencionales en precisión global⁷¹,⁷². Gaydos y cols. 72 hallaron 

una sensibilidad del 90,5-93,1% y una especificidad hasta del 99,3%, lo que indica un alto 
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valor diagnóstico. En su conjunto, estos hallazgos permiten concluir que, si bien los métodos 

tradicionales continúan teniendo valor en determinadas situaciones, las técnicas moleculares 

constituyen en la actualidad la opción más precisa, reproducible y completa para el 

diagnóstico de la VB, lo que favorece a que se tomen decisiones clínicas más oportunas y 

eficaces. 

CAPÍTULO V. CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

• Las técnicas moleculares utilizadas en el diagnóstico de la VB han demostrado ser 

métodos de alta precisión y reproducibilidad y con una mayor capacidad de detección 

que los métodos tradicionales. La qPCR permite en particular cuantificar la carga 

bacteriana y detectar microorganismos específicos aun a bajas concentraciones, lo 

cual permite evaluar de forma más precisa el grado de disbiosis, y las pruebas basadas 

en NAAT se caracterizan por su alta sensibilidad y especificidad y por su capacidad 

para identificar múltiples patógenos y coinfecciones al mismo tiempo. El conjunto 

de técnicas no sólo permite una mejor identificación de los agentes implicados, sino 

que también optimiza el abordaje clínico al disminuir la subjetividad asociada a 

métodos como Amsel o Nugent, lo cual favorece a la obtención de resultados más 

consistentes. Por ello, su aplicación supone un avance significativo en el diagnóstico 

de la VB, por lo que se recomienda su incorporación progresiva a la práctica clínica, 

especialmente en casos recurrentes o de difícil diagnóstico, así como la mejora de su 

acceso en los sistemas de salud con recursos limitados. 

• Las técnicas moleculares de detección de microorganismos relacionados con la  VB 

demuestran que esta condición no es provocada por un solo agente, sino que se debe 

a un desequilibrio complejo de la microbiota vaginal. En este sentido, técnicas como 

la qPCR y la secuenciación del gen ARNr 16S han demostrado una mayor precisión 

diagnóstica para la identificación de microorganismos, ya que permiten detectar 

bacterias predominantes, así como especies menos abundantes, incluso en bajas 

concentraciones. También, técnicas como la NAAT complementan este diagnóstico, 

permitiendo detectar simultáneamente múltiples patógenos. Se mantiene como un 

microorganismo importante la Gardnerella vaginalis, pero la interacción con otros 

como Atopobium, Prevotella y la disminución de Lactobacillus spp. es determinante 

en la patogénesis. Asimismo, la diversidad bacteriana y la coexistencia de múltiples 

especies se relacionan con mayor severidad y recurrencia, reforzando el concepto de 
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disbiosis en lugar de infección aislada. Por ello se recomienda considerar perfiles 

microbiológicos completos en el diagnóstico y tratamiento, así como impulsar el 

desarrollo de terapias dirigidas que permitan restaurar el equilibrio de la microbiota 

y no solo eliminar patógenos. 

• Al contrastar los métodos diagnósticos tradicionales con las técnicas moleculares, se 

nota que estas últimas tienen una sensibilidad y especificidad más alta, alcanzando 

en la mayor parte de las investigaciones más del 90% en ambas variables; en cambio, 

los métodos clínicos y de microscopía son menos concordantes y presentan 

variabilidad, lo cual puede generar fallos en el diagnóstico, pues los paneles 

moleculares son especialmente reconocidos por su exactitud y por la habilidad de 

detectar varios patógenos al mismo tiempo, lo cual posibilita obtener un diagnóstico 

más fiable y proporciona un tratamiento más a tiempo, entonces se sugiere priorizar 

el uso de métodos moleculares para detectar la VB, especialmente en contextos 

clínicos difíciles, además, es esencial formar a los profesionales sanitarios para que 

puedan interpretar estos descubrimientos y así optimizar la toma de decisiones 

clínicas. 
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ANEXOS  

Anexo 1. Gardnerella Vaginalis 

 

 
Fuente: https://share.google/2CXPxZoVQBvrADlWJ 

 

Anexo 2.  Puntuación de Nugent 

 
 

Fuente:   https://share.google/GflpWKwIo4Rz0JQnx 
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Anexo 3. Panel vaginal PCR Kit  

 
Fuente: https://share.google/VYCNHI1XYVL800rE6 
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Anexo 4. Secuenciación 16S ARNr 

 
Fuente: https://share.google/OGN1iwa3puN4xu8Ix 

 


