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Resumo

Avangos nas tecnologias de sequenciamento de nova geragdo tém demonstrado que o sistema
reprodutivo masculino abriga comunidades microbianas complexas com potencial de impacto sobre a
fertilidade em diferentes espécies. Contrariando o conceito tradicional de que o sémen seria um fluido
estéril, evidéncias atuais indicam que a microbiota seminal € composta por diversas populagdes bacterianas,
provenientes tanto de fontes endégenas quanto de fontes ambientais. Estudos em varias espécies, como
humanos, bovinos e suinos, demonstram que a composicdo da microbiota esta associada a qualidade
espermatica e ao desempenho reprodutivo, influenciando parametros como a motilidade, a integridade
celular e a fertilidade. Em suinos, evidéncias mais robustas indicam que a microbiota pode ser modulada
por intervengdes nutricionais ¢ antimicrobianas, com impactos na estabilidade do ambiente seminal. Em
equinos, os estudos sdo mais recentes ¢ indicam associagdes iniciais entre a microbiota ¢ parametros
espermaticos, enquanto em caes, a literatura ainda ¢ limitada e predominantemente descritiva. Em conjunto,
essas evidéncias indicam que a microbiota deve ser compreendida como um componente funcional da
biologia reprodutiva masculina, com potencial para o desenvolvimento de estratégias que melhorem a
eficiéncia reprodutiva.

Palavras-chave: Microbiota seminal; fertilidade masculina; qualidade espermatica; NGS; reprodugao
animal

Abstracts

Advances in next-generation sequencing technologies have demonstrated that the male
reproductive system harbors complex microbial communities that may affect fertility across species.
Contrary to the traditional view of semen as a sterile fluid, current evidence indicates that the seminal
microbiota comprises diverse bacterial populations originating from both endogenous and environmental
sources. Studies in humans, cattle, and pigs have shown that microbial composition is associated with
sperm quality and reproductive performance, influencing parameters such as motility, cellular integrity,
and fertility. In pigs, robust evidence further suggests that seminal microbiota can be modulated by
nutritional and antimicrobial interventions, affecting the stability of the seminal environment. In horses,
studies are more recent and indicate initial associations between microbiota and sperm parameters,
whereas in dogs, the available literature remains limited and predominantly descriptive. Overall, these
findings indicate that the microbiota should be considered a functional component of male reproductive
biology, with potential applications for strategies to improve reproductive efficiency.

Keywords: Seminal microbiota; male fertility; sperm quality; NGS; animal reproduction
Introducao

As tecnologias de Sequenciamento de Nova Geragao (NGS) transformaram profundamente a
compreensdo da microbiologia reprodutiva, ao desafiar o conceito tradicional de que o sémen seria um
fluido estéril. Antes do advento dessas abordagens, a andlise bacteriana baseava-se principalmente em
metodologias convencionais, como o cultivo laboratorial, que apresentam limitagdes importantes,
sobretudo na detec¢dao de microrganismos para os quais nao ha protocolos de cultivo estabelecidos. Com o
avango do NGS e das ferramentas de bioinformatica para analise de dados, tornou-se possivel realizar uma
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caracterizagdo mais abrangente e precisa da microbiota seminal, incluindo a definicdo de perfis
taxondmicos detalhados das comunidades bacterianas presentes nesse ambiente (Marques et al., 2025).

Essas abordagens permitem a avaliagdo da diversidade alfa, relacionada a riqueza e distribuicéo de
taxons dentro de uma amostra, da diversidade beta, que reflete as diferengas na composi¢do microbiana
entre grupos, ¢ da abundancia diferencial, possibilitando a identificagdo de microrganismos que variam
entre condi¢des experimentais, incluindo bactérias anteriormente consideradas “incultivaveis” e, portanto,
nao detectadas por métodos tradicionais.

Nesse contexto, tanto em humanos quanto em espécies de interesse zootécnico, como 0s suinos,
essas tecnologias revelaram que o sémen abriga comunidades microbianas complexas, cuja presenca ndo
deve ser interpretada exclusivamente como indicativo de infec¢do, mas sim como parte de um ecossistema
dindmico composto por microrganismos comensais, simbidticos e oportunistas, capazes de influenciar
positiva ou negativamente a qualidade espermatica e o desempenho reprodutivo. Adicionalmente,
evidéncias indicam que essas comunidades microbianas nao sao aleatorias, sendo moduladas por fatores
fisiologicos e ambientais, incluindo microrganismos oriundos do proprio trato reprodutivo, bem como de
fontes externas, como pele, fezes, agua ¢ o ambiente de coleta e de processamento do sémen,
particularmente relevantes em sistemas de produgdo animal.

Além da microbiota local, a microbiota intestinal tem se destacado como importante modulador da
fun¢do reprodutiva masculina, pois microrganismos intestinais podem influenciar processos reprodutivos
por meio de mecanismos imunologicos, hormonais e metabolicos, sustentando o conceito de eixo intestino—
testiculo. Dessa forma, o uso do NGS nao apenas tem redefinido a compreensdo da microbiota seminal,
mas também tem possibilitado a transicdo de uma visdo baseada na esterilidade para uma abordagem
voltada a compreensdo e modulacdo desse microbioma, com o objetivo de melhorar a eficiéncia
reprodutiva, especialmente em espécies de produgao.

Microbiota seminal e a qualidade espermatica

A bacteriospermia ¢ uma condigdo caracterizada por elevada carga bacteriana no fluido seminal,
geralmente associada a concentragdes superiores a 10* unidades formadoras de colonia por mL (CFU/mL)
e a processos infecciosos do trato urogenital (Tvrda et al., 2022). Embora essa condi¢do possa impactar
negativamente a qualidade espermatica, sua abordagem difere conceitualmente da adotada nas analises de
microbiota, que buscam compreender ndo apenas a presenga, mas, principalmente, a composicdo e a
estrutura das comunidades microbianas.

A microbiota seminal ¢ composta por uma ampla diversidade de microrganismos de diferentes
espécies, sendo reconhecida como um componente intrinseco do ambiente reprodutivo. Estudos baseados
em tecnologias de sequenciamento tém demonstrado que microrganismos estdo presentes no sémen, mesmo
em condigoes fisiologicas normais, refor¢ando a ideia de que esse fluido deve ser compreendido como um
ecossistema microbiano dinamico (Altmaée et al., 2019).

Nesse contexto, a simples detecgdo de bactérias ndo deve ser interpretada como um processo
patolégico. A presenga de microrganismos no sémen, que anteriormente era interpretada sob uma
perspectiva exclusivamente patologica, vem sendo revista diante de evidéncias recentes que indicam que
comunidades microbianas estdo presentes em diferentes espécies e podem exercer efeitos tanto benéficos
quanto deletérios sobre os parametros espermaticos (Contreras et al., 2023).

Assim, nos estudos de microbiota seminal, o foco recai sobre os efeitos associados & predominancia
de determinados microrganismos e ao equilibrio entre os diferentes tdxons presentes no s€émen. Evidéncias
indicam que diferentes perfis microbianos estdo associados a variagdes na qualidade espermatica,
influenciando pardmetros como a motilidade, a integridade mitocondrial e a integridade do DNA
espermatico (Altmée et al., 2019).

A relagdo entre os principais géneros bacterianos da microbiota seminal e seus efeitos sobre a
qualidade espermatica em diferentes espécies € sintetizada na Tabela 1 e detalhada a seguir para humanos,
bovinos, suinos, equinos e caes.

Humanos

Em humanos, Baud et al. (2019) observaram trés perfis principais de microbiota seminal,
caracterizados pelo predominio dos géneros Prevotella, Staphylococcus e Lactobacillus, que se
correlacionaram com alteragdes na motilidade e na morfologia dos espermatozoides. Nesse estudo, a
abundancia relativa de Prevotella aumentou em amostras com alteragdes de motilidade, enquanto a de
Lactobacillus aumentou em amostras com morfologia espermatica normal. Resultados semelhantes
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também foram relatados por Vajpeyee et al. (2024), que observaram um aumento na presenca do género
Prevotella em grupos de individuos com espermatozoides anormais; por outro lado, quando o género

Tabela 1. Géneros bacterianos da microbiota seminal e sua associagdo com a qualidade espermatica em
diferentes espécies

Espécie

Humanos

Humanos

Humanos

Humanos

Humanos

Bovinos
Bovinos
Bovinos

Bovinos

Bovinos

Bovinos

Bovinos
Bovinos
Bovinos

Bovinos

Bovinos

Suinos

Suinos
Suinos

Suinos
Suinos
Suinos
Suinos
Suinos

Suinos

Microrganismo
(Género)

Prevotella

Lactobacillus

Enterococcus

Staphylococcus

Mycoplasma

w5053
Lawsonella
Curvibacter

Dyella

Campylobacter

Methanobacterium

Bacteroides
Trueperella
S5-A14a

Methanobrevibacter

Fusobacterium

Lactobacillus

Delftia
Globicatella
sanguinis
Prevotella
Ruminococcus
Bacteroides
Pseudomonas

Aerococcus

Gallicola

Associacao

Associagdo negativa

Associagdo positiva

Associagdo negativa

Associagdo negativa

Associagdo negativa

Associagdo negativa
Associagdo negativa
Disbiose - negativa

Disbiose - negativa

Associagdo negativa

Associagdo negativa

Associagdo positiva
Associagdo positiva
Associagdo positiva
Associagdo positiva

Sem associacao
direta

Associagdo positiva

Associagdo positiva
Associagdo negativa

Associagdo negativa
Associagdo negativa
Associagdo negativa
Associagdo negativa
Associagdo negativa

Associagdo negativa
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Parametro

Motilidade,
morfologia e
concentragao

Morfologia e
concentragao

Motilidade

Astenozoospermia e
hiperviscosidade

Concentracao e
morfologia

Fertilidade
Fertilidade
Fertilidade
Fertilidade

Motilidade e
morfologia

Motilidade e
morfologia

Qualidade seminal
Qualidade seminal
Qualidade seminal

Qualidade seminal

Fertilidade

Motilidade, tamanho
da leitegada, nimero
de leitdes nascidos
vivos, competigdo
com bactérias
oportunistas

Qualidade seminal
Qualidade seminal

Motilidade
Motilidade
Motilidade
Motilidade
Qualidade seminal

Qualidade seminal

Referéncia

Baud et al., (2019);
Vajpeyee et al.,
(2024), Cao et al.
(2023)

Baud et al., (2019);
Vajpeyee et al.,
(2024), Cao et al.
(2023)

Farahani et al. (2021);

Cao et al. (2023)

Farahani et al. (2021)

Cojkic et al., (2021)
Cojkic et al., (2021)
Cojkic et al., (2021)
Cojkic et al., (2021)

Koziol et al. (2022)

Koziol et al. (2022)

Koziol et al. (2022)
Koziol et al. (2022)
Koziol et al. (2022)
Koziol et al. (2022)

Koziol et al. (2022)

Zhang et al., (2020),
Ngo et al., (2023),
McAnally et al. (2023)

Ngo et al., (2023)
Ngo 2023
McAnally 2023
McAnally 2023
McAnally 2023
Zhang et al., (2020)
Zhang et al., (2020)
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Suinos Ulvibacter Associagdo negativa  Qualidade seminal ~ Ngo et al. (2025)
Suinos Proteiniphilum Associagdo negativa ~ Qualidade seminal  Li et al., (2023)

. familia - . - Quiniones-Pérez et al.
Equinos Peptoniphilaceae Associagdo positiva Motilidade (2022)

. - - . Motilidade Quiniones-Pérez et al.
Equinos Clostridium Associagdo negativa progressiva (2022)
Equinos Fretibacterium Associagdo positiva Maior fertilidade Malaluang et al.

(2024)

Lactobacillus estava presente; os efeitos deletérios do género Prevotella foram atenuados. Também em
humanos, Ho et al. (2021) demonstraram uma associag@o negativa entre a presenca de Enterococcus spp. €
a motilidade ndo progressiva. Farahani et al. (2021) identificaram que amostras com maior abundéncia de
microrganismos do género Enterococcus, como o Enterococcus faecalis, apresentaram reducdo da
motilidade espermatica, enquanto Mycoplasma hominis esteve associado & diminui¢do da concentragdo e
ao aumento de anormalidades morfologicas.

Com base nos resultados de Cao et al. (2023), alguns géneros bacterianos da microbiota seminal
apresentaram associagdo direta com parametros espermaticos, sendo: o aumento de Staphylococcus esteve
associado a astenozoospermia e hiperviscosidade, a presenca do género Prevotella demonstrou correlagao
negativa com a contagem total de espermatozoides, indicando possivel envolvimento em disfungdes
reprodutivas, e por outro lado, o género Lactobacillus apresentou associag@o positiva com a concentragdo
espermatica, sugerindo um possivel papel benéfico no ambiente seminal. Todos esses achados reforgam a
ideia de que, em humanos, as alteragdes na abundancia relativa de géneros especificos da microbiota
seminal estdo diretamente associadas a qualidade espermatica. Em conjunto, esses estudos indicam que a
composi¢ao da microbiota seminal humana nio apenas reflete, mas também pode modular a qualidade
espermatica, refor¢cando seu papel como componente-chave da fisiologia reprodutiva masculina.

Bovinos

Estudos conduzidos em bovinos apontam para uma tendéncia semelhante a observada em
humanos, na qual variagdes na composi¢ao da microbiota seminal estdo associadas a qualidade espermatica
e a fertilidade dos reprodutores. Estudos demonstraram que a microbiota seminal estd associada a
fertilidade, sendo observadas diferencas na abundéncia de géneros bacterianos entre animais de alto e de
baixo desempenho reprodutivo. Os géneros W5053 e Lawsonella foram mais abundantes em touros de baixa
fertilidade, sendo considerados potenciais biomarcadores negativos (Cojkic et al., 2021).

O estudo de Cojkic et al. (2021) demonstrou, ainda, que os géneros Curvibacter ¢ Dyella ndo
foram diretamente associados a fertilidade dos touros; porém, destacaram-se nas analises de rede de
correlagdo, indicando um papel relevante na organizacdo da microbiota seminal. Ambos apresentaram
correlagdes negativas significativas com multiplos outros tdxons bacterianos, sugerindo interacdes
competitivas que podem influenciar a composi¢do e a diversidade da comunidade microbiana. Nesse
contexto, alteracdes na abundancia de Curvibacter ¢ Dyella podem estar associadas a estados de disbiose,
caracterizados por desequilibrio na composicdo microbiana, perda de estabilidade e reorganizagdo das
interacdes entre os microrganismos. Essa disbiose pode favorecer a predominancia de tdxons
potencialmente associados a menor fertilidade, influenciando indiretamente a qualidade espermatica
(Cojkic et al., 2021).

Assim, os achados reforcam que a fertilidade ndo estd relacionada apenas a presenca de
microrganismos especificos, mas também a estrutura e ao equilibrio da microbiota seminal, nos quais
alguns géneros podem desempenhar papel relevante na manutengdo ou na ruptura desse equilibrio.

No estudo de Koziol et al. (2022), a comparagao entre touros com espermiogramas satisfatorios e
insatisfatorios evidenciou diferengas na abundancia de determinados géneros bacterianos, sendo que touros
classificados como satisfatorios apresentaram maior abundancia de Bacteroides, Trueperella e do grupo
nao cultivavel S5-414a, além de arqueias como Methanobrevibacter, sugerindo possivel associagdo desses
microrganismos com melhor qualidade seminal. Em contraste, amostras de touros com qualidade seminal
insatisfatoria apresentaram maior abundancia de tipos de sequéncia dos géneros Campylobacter e
Methanobacterium, indicando associacdo desses taxons a alteragdes na motilidade e/ou na morfologia
espermatica, critérios utilizados para a classificagdo dos animais no estudo.

Além das diferencas de abundancia, a analise de coocorréncia microbiana revelou padrdes
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distintos entre os grupos. Em touros com sémen de qualidade insatisfatoria, microrganismos potencialmente
patogénicos, como Campylobacter e Fusobacterium, apresentaram interagdes positivas com outros taxons,
sugerindo possivel atuacdo sinérgica na comunidade microbiana associada a pior qualidade espermatica
(Koziol et al. 2022).

Adicionalmente, analises do microbioma seminal bovino demonstram a presenca frequente de
microrganismos potencialmente associados a alteragdes reprodutivas, como Staphylococcus,
Streptococcus, Mycoplasma, Pseudomonas e Corynebacterium, embora sua ocorréncia também seja
relatada em animais clinicamente saudaveis (Medo et al., 2021).

Webb et al. (2022) relataram que a microbiota seminal bovina € rica, diversa e dinamica, sofrendo
alteragdes ao longo do tempo e apds a estacdo de monta, e ¢ composta por uma ampla variedade de
microrganismos, incluindo géneros como Fusobacterium, Porphyromonas, Prevotella, Bifidobacterium e
Campylobacter, que abrangem tanto espécies comensais quanto potencialmente patogénicas, incluindo
aquelas resistentes a antimicrobianos.

Em conjunto, os estudos em bovinos (Bos taurus) indicam que a microbiota seminal constitui um
ecossistema complexo e dindmico, cuja composicao e equilibrio estdo associados a qualidade espermatica
e a fertilidade dos reprodutores, mais do que a presenga isolada de microrganismos especificos, sendo a
disbiose um fator potencialmente determinante nessas alteragdes.

Suinos

Em suinos (Sus scrofa), a microbiota seminal representa um ecossistema complexo e dindmico de
microrganismos que habitam o trato reprodutivo masculino, diferindo conceitualmente da bacteriospermia
por envolver ndo apenas microrganismos cultivaveis, mas também todo o perfil gendmico e as interagdes
ecologicas que modulam a fisiologia espermatica (Marques et al., 2025; Ngo et al., 2023).

Estudos baseados em sequenciamento de nova geragdo demonstram que o sémen suino abriga uma
comunidade bacteriana diversa, predominantemente composta pelos filos Proteobacteria, Firmicutes,
Actinobacteria e Bacteroidetes, cuja composi¢do varia entre individuos, condi¢des ambientais e sistemas
de produgdo (Godia et al., 2020; Zhang et al., 2020). Nesse contexto, o equilibrio entre taxons microbianos
emerge como fator determinante para parametros como a motilidade, a integridade de membrana e a
viabilidade espermatica.

O género Lactobacillus tem sido consistentemente identificado como um dos principais
componentes associados a manutengdo da qualidade espermatica e ao desempenho reprodutivo,
frequentemente descrito como biomarcador positivo da microbiota seminal. Estudos baseados em
sequenciamento indicam que a maior abundancia de Lactobacillus esta positivamente associada a
motilidade espermatica, ao tamanho da leitegada e ao ntimero de leitdes nascidos vivos, além de apresentar
correlagdo negativa com as taxas de anormalidade espermatica e de retorno ao estro (Zhang et al., 2020).
Esses achados foram confirmados por andlises subsequentes, que evidenciam que Lactobacillus ndo apenas
esta associado @ melhor qualidade seminal, mas também desempenha um papel funcional no microambiente
seminal, atuando como um potencial probiotico capaz de modular a microbiota e reduzir os efeitos
deletérios de bactérias oportunistas (Zhang et al., 2020; Ngo et al., 2023).

De forma complementar, McAnally et al. (2023) observaram que o género Lactobacillus esta
associado a amostras de sémen com melhor qualidade espermatica, sugerindo um possivel papel probidtico
na modula¢do do ambiente seminal, embora mecanismos causais diretos ainda ndo tenham sido
estabelecidos. Além disso, revisdes recentes destacam que bactérias com perfil probidtico, especialmente
Lactobacillus e Bifidobacterium, contribuem para a reducdo do estresse oxidativo, da fragmentacdo do
DNA espermatico e da concentragdo intracelular de espécies reativas de oxigénio, promovendo a melhora
da viabilidade e da integridade estrutural dos espermatozoides (Miao et al., 2024).

Outro aspecto relevante refere-se a interacdo ecologica entre Lactobacillus e bactérias
potencialmente prejudiciais. Evidéncias demonstram que Lactobacillus pode atuar de forma antagonista
contra géneros como Pseudomonas e Prevotella, reduzindo seus efeitos negativos sobre a motilidade e a
funcionalidade espermaticas, reforgando seu papel na manutengado do equilibrio microbiano (Zhang et al.,
2020; Ngo et al., 2023). Assim, mais do que um marcador de qualidade, Lactobacillus deve ser
compreendido como um componente funcional da microbiota seminal, cuja presenca esta associada a
estabilidade ecoldgica do sistema e a otimizagdo do potencial fertilizante.

Além dos Lactobacillus, a Delftia acidovorans apresentou correlagdo positiva com a qualidade
seminal em condic¢des tropicais, sugerindo um papel potencial na estabilidade funcional da membrana
espermatica (Ngo et al., 2023).

Por outro lado, a predominancia de determinados microrganismos estd associada a efeitos

Rev Bras Reprod Anim, v.50, n.1, p.156-164, jan./mar. 2026 160



REUNIAO ANUAL DA V4 )

¢ Y
ADDAA ¥ M icrobi ili
x ADRNA Y ¢ Marques et al. Microbiota e fertilidade.

ASSOCIAGAO BRASILEIRA DE ANDROLOGIA ANIMAL

deletérios na qualidade do ejaculado. Pseudomonas apresentam associa¢do negativa com a motilidade
espermatica ¢ o desempenho reprodutivo, sendo mais abundantes em condi¢cdes ambientais desfavoraveis,
como periodos de estresse térmico (Zhang et al., 2020). De forma semelhante, Globicatella sanguinis foi
correlacionada negativamente com a qualidade seminal, atuando como potencial biomarcador de
comprometimento espermatico (Ngo et al., 2023). Adicionalmente, estudos demonstram que géneros como
Prevotella, Ruminococcus e Bacteroides apresentam correlagdo negativa com a motilidade espermatica,
especialmente em condigdes de armazenamento, o que indica que a composi¢do microbiana pode
influenciar a longevidade e a estabilidade do sémen (McAnally et al., 2023).

A influéncia da microbiota sobre a qualidade seminal também estd relacionada a estrutura e a
diversidade da comunidade microbiana. Evidéncias indicam que maior diversidade microbiana pode estar
associada a pior motilidade espermatica, sugerindo que microbiotas mais estdveis e de menor complexidade
relativa apresentam melhor desempenho funcional (McAnally et al., 2023). Além disso, a interacao entre
grupos bacterianos desempenha papel central, sendo observada uma relagdo inversa entre taxons
potencialmente benéficos, como Lactobacillales, e grupos associados a ambientes inflamatorios, como
Enterobacterales, refor¢ando a ideia de que o equilibrio entre esses microrganismos ¢ determinante para a
qualidade seminal (Ngo et al., 2023).

Fatores fisiologicos, como a idade, também influenciam a microbiota seminal e sua relagdo com a
qualidade espermatica. Cachagos mais velhos apresentam altera¢cdes na composi¢do microbiana, com
aumento da abundancia de géneros como Aerococcus, Gallicola, Ulvibacter e Proteiniphilum, que se
correlacionam negativamente com a capacidade antioxidante do sémen e com parametros de qualidade
espermatica (Li et al., 2023). Esses achados sugerem que alteragdes na microbiota podem estar associadas
a modificac¢des no estado redox seminal e ao aumento da suscetibilidade ao estresse oxidativo.

Além da caracterizagdo da microbiota, cresce o interesse em compreender como essa comunidade
pode ser modulada por fatores externos. Dados recentes obtidos por nosso grupo indicam que a microbiota
seminal de cachacos responde a intervengdes nutricionais e antimicrobianas, com alteragdes na abundancia
de géneros bacterianos especificos ao longo do tempo. Observou-se que a administragdo de antimicrobianos
na dieta dos machos promoveu um aumento relativo de géneros como Acinetobacter, Aeromonas e
membros da familia Enterobacteriaceae, sugerindo uma desestabilizag@o inicial da comunidade microbiana.
Por outro lado, a suplementagdo alimentar com plasma seco esteve associada a reorganizagado da microbiota,
incluindo a reducdo relativa de Acinetobacter, o que indica um possivel efeito modulador sobre a estrutura
e a estabilidade ecologica da comunidade bacteriana (Scherer et al., dados ndo publicados).

Esses achados reforgam que a microbiota seminal ndo ¢é estatica, mas altamente responsiva a
intervengdes externas, e que sua modulacio pode representar uma estratégia promissora para influenciar a
estabilidade do ambiente seminal e, potencialmente, a qualidade espermatica. Assim, o foco das pesquisas
recentes tem evoluido de uma abordagem descritiva para uma perspectiva funcional, na qual a manipulagao
da microbiota passa a ser considerada um componente-chave na regulagdo da fertilidade do macho suino.

De forma complementar, resultados recentes indicam que a modula¢do do ambiente microbiano
reprodutivo pode repercutir para além da microbiota seminal, influenciando o ambiente uterino e o
desenvolvimento embrionario inicial. Observou-se que as intervengdes antimicrobianas no sémen
associaram-se a redugdo da diversidade microbiana uterina e ao enriquecimento de determinados tdxons,
como Streptococcus, 0 que impactou a cinética do desenvolvimento embriondrio apos a inseminagdo
artificial. Esses achados sugerem que mudancas na microbiota do sistema reprodutivo de porcas,
decorrentes do uso de antimicrobianos nos diluentes de sémen, podem afetar os processos iniciais do
desenvolvimento embriondrio, reforcando a importancia da microbiota como componente funcional
integrado a fertilidade (de Camargo et al., dados nao publicados).

Equinos

Em equinos (Equus caballus), a microbiota seminal tem sido descrita como uma comunidade
diversa e altamente variavel entre individuos. Em garanhdes saudaveis e férteis, Quifiones-Pérez et al.
(2021) identificaram predominio dos filos Bacteroidetes, Firmicutes e Actinobacteria, com maior
representatividade das familias Porphyromonadaceae, Peptoniphilaceae, Corynebacteriaceae e
Prevotellaceae, além de elevada variabilidade interindividual. De forma semelhante, estudos mais recentes
também demonstraram que o s€émen equino apresenta composi¢do relativamente consistente em niveis
taxondmicos superiores, mas com diferencas marcantes no nivel de género entre os animais (Al-Kass et al.,
2020; Nufiez-Montero et al., 2024; Cooke et al., 2024).

No nivel de género, foram descritos como abundantes em sémen equino: Porphyromonas,
Peptoniphilus, Fastidiosipila, Ezakiella, Petrimonas, Suttonella, Ercella, Proteiniphilum e
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Saccharofermentans, embora haja forte varia¢ao entre individuos (Quifiones-Pérez et al., 2021; Cooke et
al., 2024; Nuiiez-Montero et al., 2024). Esses estudos, no entanto, sdo predominantemente descritivos e,
por si s0, nao demonstram efeito direto desses géneros sobre a qualidade seminal.

Entre os trabalhos que avaliaram diretamente a relagdo entre microbiota e parametros
espermaticos, Quifiones-Pérez et al. (2022) observaram que a familia Peptoniphilaceae se correlacionou
positivamente com a motilidade total, enquanto Clostridiales Incertae Sedis XI apresentou correlagdo
negativa com a motilidade progressiva. Os autores ressaltam que esses achados correspondem a associagdes
estatisticas, e ndo a relagdes causais demonstradas.

Além disso, fatores ambientais ¢ de manejo parecem influenciar a composi¢do da microbiota
seminal equina. Malaluang et al. (2024) demonstraram diferencas na composi¢ao bacteriana do s€émen entre
garanhdes de diferentes paises europeus, especialmente no nivel de género, sugerindo a influéncia do clima,
do manejo e da variabilidade individual. Nesse estudo, Fretibacterium e um género nao cultivado da familia
Peptostreptococcaceae apresentaram maior abundéncia nos animais classificados com maior fertilidade.

Em conjunto, os estudos disponiveis indicam que a microbiota seminal equina constitui um
ecossistema diverso e individualizado, cuja composi¢ado pode estar associada a motilidade e a qualidade
espermatica. Entretanto, a literatura ainda ¢ limitada e majoritariamente descritiva, o que evidencia a
necessidade de estudos funcionais que esclarecam o papel especifico desses microrganismos na fertilidade
de garanhdes.

Caes

Em cées (Canis lupus familiaris), os estudos sobre a microbiota seminal ainda sdo limitados;
porém, abordagens recentes baseadas no sequenciamento do gene 16S rRNA tém comecado a caracterizar
a comunidade microbiana presente no s€émen. Banchi et al. (2024) realizaram a primeira descricdo da
microbiota seminal em cédes saudaveis utilizando técnicas independentes de cultura, demonstrando que o
sémen canino abriga uma comunidade bacteriana composta predominantemente pelos filos Proteobacteria,
Firmicutes e Actinobacteria, sendo Pasteurellaceae a familia mais abundante.

No nivel de género, foram identificados, entre outros, Clostridium e Lactobacillus, embora grande
parte das sequéncias tenha sido classificada apenas em niveis taxondmicos superiores, 0 que evidencia a
limitag@o atual na resolug@o taxondmica desses estudos. Além disso, o trabalho demonstrou que fatores
ambientais influenciam significativamente a microbiota seminal, uma vez que foram observadas diferengas
na diversidade microbiana entre cdes mantidos em ambiente domiciliar e em canis, enquanto ndo foram
detectadas diferencas na composi¢do microbiana entre animais normospérmicos € teratozoospérmicos
(Banchi et al., 2024).

Apesar da caracterizagdo detalhada da microbiota, esse estudo ndo identificou associagdes diretas
entre a composicdo microbiana e parametros espermaticos, reforcando que, na espécie canina, a relagdo
entre a microbiota seminal e a qualidade espermatica ainda ndo esta claramente estabelecida. Assim, a
microbiota seminal em cdes permanece um campo emergente, com predominancia de estudos descritivos e
escassez de evidéncias funcionais que permitam estabelecer o papel especifico desses microrganismos na
fertilidade.

Consideracoes finais

Os avangos nas técnicas de sequenciamento tém redefinido a compreensdo da microbiota no
sistema reprodutivo masculino, evidenciando que o s€émen ndo ¢ um fluido estéril, mas um ecossistema
microbiano dindmico e funcional. As evidéncias reunidas indicam que a composi¢do e o equilibrio da
microbiota seminal estdo associados a qualidade espermatica e a fertilidade, embora a magnitude e a
natureza dessas associa¢des variem entre espécies.

Em humanos e bovinos, hd evidéncias consistentes de associagdo entre perfis microbianos e
pardmetros espermaticos, enquanto, em suinos, esse conhecimento avanga para uma perspectiva funcional,
incluindo a possibilidade de modulagdo da microbiota por intervengdes nutricionais e antimicrobianas. Em
equinos, os estudos ainda sdo predominantemente descritivos, mas ja apontam associagdes iniciais com
parametros de motilidade, ao passo que, em cles, a microbiota seminal permanece pouco explorada,
evidenciando uma importante lacuna de conhecimento.

Esses achados reforcam que a fertilidade masculina ndo deve ser compreendida apenas a partir de
parametros espermaticos classicos, mas também considerando a microbiota como componente integrante
da fisiologia reprodutiva. Nesse contexto, a modulagdo da microbiota emerge como uma abordagem
promissora para o desenvolvimento de estratégias inovadoras voltadas a melhoria da eficiéncia reprodutiva.
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Entretanto, sdo necessarios estudos adicionais, especialmente de carater funcional e longitudinal, que
permitam elucidar os mecanismos de intera¢do entre a microbiota e os espermatozoides ¢ consolidar sua
aplicagdo pratica em sistemas de produg@o animal.
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