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RESUMO

Introducgdo: A bexiga hiperativa é uma condicdo clinica que impacta significativamente a
qualidade de vida dos pacientes. Recentemente, estudos tém investigado a possivel relacao
entre o microbioma urinario e os sintomas associados a moléstia, uma vez que a composicdo da
microbiota urinaria pode influenciar o funcionamento do trato urinario. Objetivos: Explorar a
associacdo entre o microbioma urindrio e os sintomas de bexiga hiperativa, com base na literatura
disponivel, visando a uma andalise mais aprofundada dessa inter-relacdo e suas implicacdes
clinicas. Metodos: Trata-se de uma revisdo bibliografica baseada em artigos publicados entre
2013 e 2024, extraidos de bases como PubMed, Scopus, Google Scholar e BVS. Resultados: Os
estudos analisados indicam que pacientes com bexiga hiperativa apresentam menor diversidade
microbiana no trato urindrio, com redu¢do de Lactobacillus e aumento de patégenos como
Escherichia coli e Enterococcus. Estudos especificos relataram correlacdo entre menor diversidade
bacteriana e maior severidade da doenga o que sugere que a microbiota pode desempenhar papel
central na fisiopatologia da condi¢do. Discussdo: A comparacdo entre pacientes com bexiga
hiperativa e controles saudaveis reforca a associacdo entre disbiose urindria e sintomas urinarios.
Alguns estudos indicaram instabilidade no microbioma urinario de pacientes com a doenga, o
que sugere que a variacdo microbiana pode influenciar a gravidade dos sintomas. Conclusao:
A disbiose urinaria parece desempenhar um papel relevante no desenvolvimento e progressao
do mal. A presenca de microrganismos patogénicos e a diminuicao de espécies benéficas podem
contribuir para processos inflamatérios e exacerbacao dos sintomas. Pesquisas futuras devem
investigar mais profundamente os mecanismos dessa relacdo e avaliar interven¢des para

restaurar a homeostase microbiana como forma de tratamento complementar para a BH.

Descritores: Bexiga Urinaria Hiperativa; Microbioma; Disbiose; Incontinéncia Urindria.
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ABSTRACT

Introduction: Overactive bladder is a clinical condition that significantly impacts patients’
quality of life. Recently, studies have investigated the possible relationship between the urinary
microbiome and the symptoms associated with the condition, since the composition of the
urinary microbiota can influence the functioning of the urinary tract. Objectives: To explore
the association between the urinary microbiome and the symptoms of overactive bladder,
based on the available literature, with a view to further analyzing this interrelationship and its
clinical implications. Methodology: This is a bibliographic review based on articles published
between 2013 and 2024, extracted from databases such as PubMed, Scopus, Google Scholar and
BVS. Results: The studies analyzed indicate that patients with overactive bladder have lower
microbial diversity in the urinary tract, with a reduction in Lactobacillus and an increase in
pathogens such as Escherichia coli and Enterococcus. Specific studies have reported a correlation
between lower bacterial diversity and greater disease severity, suggesting that the microbiota
may play a central role in the pathophysiology of the condition. Discussion: The comparison
between patients with overactive bladder and healthy controls reinforces the association between
urinary dysbiosis and urinary symptoms. Some studies have indicated instability in the urinary
microbiome of patients with the disease, which suggests that microbial variation may influence
the severity of symptoms. Conclusion: Urinary dysbiosis seems to play a relevant role in the
development and progression of the disease. The presence of pathogenic microorganisms and
the decrease in beneficial species may contribute to inflammatory processes and exacerbation of
symptoms. Future research should further investigate the mechanisms of this relationship and
evaluate interventions to restore microbial homeostasis as a form of complementary treatment
for overactive bladder.
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INTRODUCAO

A bexiga hiperativa (BH) é uma condigdo
clinica caracterizada pela urgéncia urindria,
aumento da frequéncia miccional e incontinén-
cia urindria, que impacta significativamente a
qualidade de vida. Recentemente, estudos tém
investigado a possivel relacao entre o microbio-
ma urindrio e os sintomas associados a bexiga
hiperativa, uma vez que a composicao da micro-
biota urindria pode influenciar o funcionamen-
to do trato urinario .

O microbioma urindrio, anteriormente
considerado um ambiente estéril, atualmente
é reconhecido comunidade

como uma

microbiana residente no trato urinario
humano. Estudos recentes demonstram que a
bexiga feminina possui microbiota especifica,
denominada microbiota urinaria feminina
(FUM), composta por diversos microrganismos
cultivdveis sob condi¢cdes laboratoriais
apropriadas. Essa descoberta desafia a visdo
tradicional de que a presenca de bactérias na

urina indica apenas contaminacdo °.

A composicdo do microbioma urinario

pode variar entre individuos e estar
associada a diferentes condi¢des clinicas.
Por exemplo, a presenca de determinadas
espécies bacterianas foi correlacionada com
a incontinéncia urinaria de urgéncia (UUI).
Estudos sugerem que altera¢des na microbiota
urinaria podem influenciar o desenvolvimento

e a severidade dessa condicio 3.

Ainteracdo entre o microbioma urinario
e o0 hospedeiro é complexa. Algumas bactérias
protetor,
enquanto outras estdo associadas a doencas

podem desempenhar um papel

urindrias. A predominancia de espécies do
género Lactobacillus, por exemplo, tem sido
associada a um menor risco de infecgdes do
trato urinario 2.

Esses achados indicam que o microbioma
urindrio nao apenas esta relacionado a saude
geral do trato urinario, mas também desempe-
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nha um papel importante na modulacao da ati-
vidade da bexiga. Isso sugere que intervenc¢des
para restaurar o equilibrio da microbiota pode-
riam ser uma estratégia terapéutica eficaz para
o tratamento da bexiga hiperativa.

OBJETIVOS

A pesquisa sobre essa associacdo €
de grande importancia para a compreensao
das causas subjacentes da BH e para o
desenvolvimento de abordagens terapéuticas
inovadoras, que possam incluir modificagdes
no microbioma como estratégia complementar
ao tratamento convencional. Neste contexto,
este trabalho tem como objetivo explorar a
associacdo entre o microbioma urindrio e os
sintomas de bexiga hiperativa, com base na
literatura disponivel, com vista a uma analise
mais aprofundada dessa inter-relagdo e suas
implicac¢des clinicas.

METODOS

Trata-se de uma revisao bibliografica,
cuja busca foi realizada em bases de dados
cientificas e bibliograficas amplamente reco-
nhecidas, incluindo PubMed, Scopus, Google
Scholar, ScienceDirect, BVS (Biblioteca Virtual
em Saude) e Lilacs (Literatura Latino-Ame-
ricana e do Caribe em Ciéncias da Saude). Os
termos utilizados para a busca foram combina-
dos de acordo com a estratégia de pesquisa e
os descritores da area de saude, em particular:
microbioma urindrio, bexiga hiperativa, incon-
tinéncia urinaria, alteragdes do microbioma e
disbiose urinaria. A combinac¢do dos descrito-
res foi feita utilizando operadores booleanos
como “AND” e “OR”, conforme a especificidade
de cada banco de dados.

RESULTADOS

O estudo de Saenz, et al.,*indicou que o
microbioma urindrio de pacientes com BH era
significativamente menos diversificado em
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comparacdo com o dos controles saudaveis.
A reduc¢do na diversidade microbiana, espe-
cialmente a diminuicdo de espécies benéficas,
como Lactobacillus, foi observada com mais
frequéncia em individuos com BH. Além dis-
so, os pacientes com BH apresentaram maior
presenca de patégenos potencialmente pato-
génicos, como Enterococcus e Escherichia coli.

Em contraste com os pacientes com
BH, o microbioma urinario de individuos
se mostrou mais

saudaveis equilibrado,

com maior predominancia de espécies
benéficas, como Lactobacillus. Os controles
ndo apresentaram uma carga bacteriana alta
de patégenos, e a diversidade microbiana foi
significativamente mais ampla. A presenca
de espécies associadas a doencas do trato

urinario foi muito menor nos controles *.

Tais resultados ja haviam sido
encontrados por Pearce, et. al ° em revisdo
sistematica publicada em 2014. Além disso,
foi observado nesse mesmo estudo que os
pacientes com BH possuiam um microbioma
mais instavel, com flutua¢des nas populagoes
bacterianas associadas a inflamacdo e
disfungdes no trato urinario. A relacdo entre
a inflamacdo da bexiga e o desequilibrio
microbiano foi destacada como um fator
potencial para o agravamento dos sintomas de

bexiga hiperativa.

No estudo de Price et. al.,® a analise
do microbioma urindrio de pacientes com
bexiga hiperativa (BH) e do grupo controle
saudaveis)

(individuos revelou diferencas

significativas nas populacdes bacterianas
presentes nos dois grupos. O grupo com BH,
teve predominancia maior da comunidade de
Proteobacteria, especialmente de espécies do
género Escherichia e Klebsiella. Além disso,
observou-se uma prevaléncia reduzida de
Firmicutes, particularmente das espécies
Lactobacillus. Em contraste, o grupo controle

apresentou maior diversidade de bactérias,
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com uma predomindancia das familias
Lactobacillaceae e Enterococcaceae. Espécies
de Lactobacillus foram encontradas em maior

quantidade nesse grupo.

O estudo de Karstens et al.? evidenciou

grupo
bactérias do tipo Lactobacillus, Streptococcus

que no controle predominavam
e Gardnerella. Por outro lado, no grupo
com bexiga hiperativa, observou-se maior
prevaléncia de bactérias dos géneros Proteus,
Escherichia e Enterococcus. A andlise revelou
também que o grupo com BH apresentava
menor diversidade bacteriana em comparagao

com o grupo controle.

O estudo de Wu et al.” mostrou que
no grupo controle, composto por individuos
saudaveis, as bactérias predominantes
foram do género Lactobacillus, Streptococcus
e Corynebacterium. Ja& o grupo com bexiga
hiperativa, a analise microbioldgica revelou
uma predominancia de bactérias como
Escherichia coli, Proteus, e Enterococcus, além
disso o estudo identificou uma reducao na

diversidade bacteriana no grupo com BH.

O estudo de Perez et al.,®revelou que no
grupo com BH, observou-se uma redu¢do na
diversidade bacteriana e maior abundancia
de bactérias do filo Proteobacteria,
como Escherichia coli e Klebsiella pneumoniae.
Em contrapartida, no grupo saudavel, a
diversidade bacteriana era mais alta, com

predominancia de Firmicutes e Actinobacteria.

Os resultados do estudo de Joyce et
al.,’ evidenciaram que, em comparagdo com
os individuos saudaveis, os pacientes com
BH apresentaram diversidade bacteriana
significativamente reduzida. As espécies
predominantes no grupo com BH foram
de Proteobacteria, como Escherichia
coli e Klebsiella pneumoniae. Em contraste,
no grupo saudavel, houve maior diversidade
para

como Firmicutes e Actinobacteria.

bacteriana, com destaque grupos
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No estudo de Li et al,' o grupo com
BH teve maior abundancia de espécies de
Proteobacteria, incluindo Escherichia coli e
Klebsiella pneumoniae. Ja no grupo controle, a
diversidade bacteriana era mais ampla, com
predominancia de Firmicutes e Actinobacteria.
Além disso, foi constatado que a redug¢do na
diversidade bacteriana estava fortemente
associada a gravidade dos sintomas da BH *°.

DISCUSSAO

O estudo do microbioma urinario e sua
relacdo com os sintomas da bexiga hiperativa
(BH) mostra cada vez mais relevancia nas
pesquisas cientificas. Estudos recentes tém
revelado que as alteragdes no microbioma
urindrio podem desempenhar um papel
importante na fisiopatologia da BH. Diversos
estudos tém se concentrado na comparagdo
entre o microbioma urindrio de individuos
com bexiga hiperativa e individuos saudaveis,
revelando diferencas notaveis na diversidade
e composicdo bacteriana, bem como possiveis
implicagdes para os sintomas observados na
bexiga hiperativa.

A maioria dos estudos analisados
converge para o achado de que pacientes
com BH apresentam um microbioma urindrio
significativamente =~ menos diversificado
em comparag¢ao com individuos saudaveis.
Essa reducdo na diversidade microbiana
é um ponto central e estd frequentemente
associada a uma predominancia de bactérias
potencialmente patogénicas, como Escherichia
coli, Enterococcus, e Proteus, em detrimento
das espécies benéficas, como Lactobacillus. A
predominancia de Proteobacteria (incluindo
Escherichia coli e Klebsiella) foi observada
em varios estudos, como os de Price(2020),
Karstens et al. (2016), Wu et al. (2017), Li et
al. (2022), Joyce et al. (2022) e Perez-Carrasco
et al. (2021). Este padrao sugere que a redugdo

na diversidade bacteriana e a substituicdo de

58

espécies benéficas por patogenos podem estar
intimamente relacionadas aos sintomas de
bexiga hiperativa 4810,

O estudo de Saenz

particularmente

(2025) ¢é
consistente com outros
estudos ao destacar a reducdo da diversidade
bacteriana e a diminuicao de Lactobacillus no
microbioma urindrio de pacientes com BH.
De forma semelhante, os estudos de Pearce
(2014), Karstens et al. (2016) e Wu et al.
(2017) também indicaram que o microbioma
dos pacientes com BH é caracterizado por
uma menor abundancia de Lactobacillus e um
aumento de espécies como Enterococcus e
Escherichia coli. Esses resultados indicam uma
possivel transicdo de um microbioma urinario
saudavel, dominado por bactérias benéficas,
para um microbioma disbidtico, no qual

bactérias patogénicas predominam 37,

Embora haja uma grande semelhancga
nos resultados observados entre os estudos,
também surgem algumas divergéncias. Um
ponto que merece atencdo é a variacdo nos
filos bacterianos predominantes em cada es-
tudo. No estudo de Price (2020), por exemplo,
foi observada uma maior prevaléncia de Pro-
teobacteria, incluindo Escherichia e Klebsiella,
enquanto o estudo de Li et al. (2022) identi-
ficou uma predominancia mais forte de Pro-
teobacteria, como Escherichia coli e Klebsiella
pneumoniae, mas também incluiu uma compa-
ragdo com Firmicutes e Actinobacteria, que fo-
ram prevalentes no grupo controle *1°,

Outra divergéncia relevante se refere
a instabilidade do microbioma urinario em
pacientes com BH. O estudo de Pearce (2014)
destacou que o microbioma de pacientes com
BH apresentava flutuagdes nas populagoes
bacterianas associadas a inflamacdo e
disfuncdes do trato urinario. Este aspecto foi
menos enfatizado nos estudos de Price(2020)
e Karstens et al. (2016), que focaram mais

nas diferencas quantitativas e qualitativas
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das bactérias predominantes, sem abordar
a questdo da instabilidade
microbiana e sua relagdo com a inflamacao.

amplamente

Embora a conexado entre inflamacgao e disbiose
microbiana seja sugerida, faltam analises
mais profundas sobre como essas flutuagoes
bacterianas impactam os sintomas clinicos da
bexiga hiperativa 3°°.

Além disso, o estudo de Li et al. (2022)
encontrou uma correlacao significativa entre
a reducao da diversidade bacteriana e a
gravidade dos sintomas de BH, algo que nao foi
explicitamente observado nos demais estudos,
como o de Wu et al. (2017), que, apesar de
identificar a reducdo na diversidade, nao
correlacionou diretamente essa diminuicdo
com a gravidade dos sintomas. Isso sugere
que, embora todos os estudos mostrem
uma reducdo na diversidade bacteriana em
pacientes com BH, apenas alguns, como o de
Li et al. (2022), exploram a relagdo entre essa
reducdo e a intensidade dos sintomas 71°.

Os controles saudaveis, em todos

os estudos analisados, apresentaram um
microbioma mais equilibrado e diversificado.
Espécies como Lactobacillus, Streptococcus, e
Corynebacterium foram predominantes nos
microbiomas de individuos saudaveis, como
indicado nos estudos de Karstens et al. (2016)
e Wu et al. (2017). A presenca de Lactobacillus,
bactéria conhecida por suas propriedades
protetoras contra infec¢des do trato urindrio,
foi consistentemente observada em maior
quantidade no grupo controle, refletindo o
equilibrio e a estabilidade do microbioma
urinario saudavel 3’7,

A andlise de Pearce (2014) também
observouqueosindividuossaudaveis exibiram
maior diversidade de espécies bacterianas,
com predomindncia de bactérias benéficas,
como Lactobacillus, que estdo associadas a
manutencdo da saude do trato urinario. Esse
padrdao de maior diversidade microbiana,
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sem a predominancia de patégenos, reforca
a hipétese de que um microbioma saudavel
pode atuar
infeccdes e desequilibrios, enquanto a perda

como uma barreira contra
dessa diversidade, como observado nos
pacientes com bexiga hiperativa, pode ser um
fator contribuidor para o desenvolvimento e a
exacerbacdo dos sintomas °.

Com base nos resultados comparativos
dos estudos revisados, fica evidente que o
desequilibriomicrobianodesempenhaumpapel
central na bexiga hiperativa. A predominancia
de Proteobacteria e a reducao de Lactobacillus
nos pacientes com BH podem ser indicativos
de que a disbiose urinaria contribui para o
desenvolvimento de sintomas como urgéncia,
frequéncia e dor, caracteristicas comuns da
BH. Além disso, a associacdo entre a reducao
da diversidade bacteriana e a gravidade dos
sintomas, observada em estudos como o de
Li et al. (2025), sugere que a restauracdo
do equilibrio microbiano pode ser um alvo
terapéutico promissor para o tratamento da
referida afeccao °.

CONCLUSAO

Os estudos revisados reforcam a
ideia de que a alteragdo do microbioma

urinario pode desempenhar um papel central

na fisiopatologia da bexiga hiperativa.
Comparagdes entre pacientes com BH
e individuos saudaveis indicam que os

primeiros apresentam uma flora bacteriana
menos diversa e com maior prevaléncia de
bactérias patogénicas. Em contraste, os
controles saudaveis possuem um microbioma
mais equilibrado, com predominancia de
espécies benéficas, como Lactobacillus, que
ajudam a manter a saude do trato urinario e

prevenir infecgoes.

Esses achados sugerem que a modula-
¢do do microbioma urinario pode ser uma es-
tratégia terapéutica promissora para o trata-
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mento da bexiga hiperativa. A restauracdo da
diversidade bacteriana e a reducao da presen-
ca de patdgenos poderiam aliviar a inflamacgao
e melhorar a funcao vesical. Estudos futuros
sdo necessarios para explorar mais profunda-
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