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Conoscenze 
classiche 
ǎǳƭƭΩŀƳōƛŜƴǘŜ 
vaginale

ÅLactobacillus spp sono i i normali 
abitatori del microbiota vaginale 
una donna in età riproduttiva.

ÅLa possibilità di sviluppo di altri 
batteri , compresi i patogeni è 
limitata.

ÅIl processo difensivo non è del 
tutto noto:

ÅpH 4-4,5

ÅLattati

ÅAltri ac grassi

ÅH2O2 ?

ÅBatteriocine

Åaltro

ÅDöderlein, Albert 
SigmundMedico tedesco 
(Augusta 1860 - Monaco di 
Baviera 1941). Direttore 
della clinica ostetrico 
ginecologica di Monaco 
(dal 1907) il primo a 
descrivere i bacilli vaginali



The vaginal 
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lifespan



NGS

ÅSi analizzano utilizzando tecniche innovative 
definiteNext Generation Sequencing 
(NGS)che hanno dato un notevole impulso 
alla caratterizzazione del microbiota umano 
e della sua complessità. Queste tecniche 
sono in grado di sfruttare la particolare 
conformazione della sequenza di acidi 
nucleici che caratterizza il patrimonio 
genetico della flora commensale. Si basano 
ǎǳƭƭΩŀƳǇƭƛŦƛŎŀȊƛƻƴŜ ƳŜŘƛŀƴǘŜ t/w Ŝ 
sequenziamento di alcune regioni variabili 
di geni da cui derivano le sequenze di rRNA 
16S (16S rDNA, DNA ribosomiale 16S). Tali 
regioni sono infatti, specie specifiche e il 
loro sequenziamento, permette di 
identificare e differenziare le diverse specie 
vǳŜǎǘƻ ǘƛǇƻ Řƛ ŀƴŀƭƛǎƛ ǇǊŜǾŜŘŜ ƭΩŜǎǘǊŀȊƛƻƴŜ 
del 16S rDNA da matrici complesse, come 
ad esempio i campioni fecali, 
ƭΩŀƳǇƭƛŦƛŎŀȊƛƻƴŜ Ǿƛŀ t/w ŘŜƭ ƎŜƴŜ мс{ Ŏƻƴ 
l'utilizzo di primer universalie il
sequenziamento, in ǳƴΩǳƴƛŎŀsoluzione. Si 
generanoin questomodo milioni di 
sequenzele qualisonopoi elaborate 
tramite software dedicatiin gradodi fare sia
ǳƴΩŀƴŀƭƛǎƛtassonomicadellesequenze
ottenute cheǳƴΩŀƴŀƭƛǎƛfunzionaledel 
microbioma.
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