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Solicitação
Cliente: 
Data de Nascimento:      

Solicitante:      

Protocolo: 

Teste
Teste: Microbioma GeneOne - Microbioma Intestinal

Método: Sequenciamento de DNA de alto desempenho

da região V3/V4 do gene 16S rRNA

Material: Swab de fezes em solução estabilizante

(NeoSample-Z)

Liberação
Amostra recebida em: 18/11/2020

Resultado liberado em: 07/12/2020
Resultado liberado por:
Ma. Lais Eiko Yamanaka CRBio-03 nº 118262/03-D
Dr. Alessandro Conrado de Oliveira Silveira CRF/SC 3016

Resultados e interpretações

Conclusão do resultado: EM EQUILÍBRIO
Foram encontrados indicadores associados ao equilíbrio da microbiota intestinal.
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Enterotipo

Enterotipo 1 - Predominância de Bacteroides

A predominância relativa do gênero Bacteroides em
relação aos gêneros Prevotella e Ruminococcus,  tem
sido utilizada para distinguir a microbiota intestinal
em um enterotipo especí co, que está relacionado ao
maior consumo, a longo prazo, de gordura animal e
dieta rica em proteína.1,2,3

Bactérias que são mais relevantes no seu resultado:

Bacteroides plebeius
Possui papel fundamental na degradação de carboidratos
complexos, pois possui enzimas para essa função que estão
ausentes do genoma humano.

28,8%

Faecalibacterium prausnitzii
Em abundância adequada, atua como fator de proteção em
relação aos diversos distúrbios gastrointestinais. Possui
propriedades anti-in amatórias devido à capacidade de
produzir AGCC.

18,2%

Eubacterium siraeum
Não há relatos consistentes na literatura cientí ca a respeito da
sua função na microbiota intestinal.

8,1%

Alistipes
Dietas ricas em gordura podem levar a um aumento na proporção
do gênero Alistipes.7 Entretanto, existem poucos estudos
relevantes sobre a sua função na microbiota intestinal.

4,2%

Bacteroides vulgatus
Bactéria comensal da microbiota intestinal, mas em proporção
elevada pode ser um patógeno oportunista ocasional, capaz de
se ligar e invadir células epiteliais do intestino e de induzir
citocinas pró-in amatórias.
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Bactérias consideradas marcadores de saúde intestinal:

Faecalibacterium prausnitzii
Em abundância adequada, atua como fator de proteção em
relação aos diversos distúrbios gastrointestinais. Possui
propriedades anti-in amatórias devido à capacidade de
produzir AGCC.

18,2%

Roseburia
É importante no processo de digestão de carboidratos
complexos e produz AGCC que podem atuar contra processos
in amatórios, na manutenção da imunidade e na motilidade do
cólon.

1,7%

Eubacterium rectale
É uma bactéria bené ca por produzir um AGCC, o butirato, que
possui propriedades anti-in amatórias, auxilia na proliferação
de colonócitos e na manutenção da integridade da barreira
intestinal.

0,2%

Akkermansia muciniphila
Possui propriedades bené cas, está envolvida na manutenção
da integridade da barreira intestinal. Está associada a dietas
ricas em prebióticos e com baixa ingestão de ácidos graxos
saturados.

0,0%

Bi dobacterium
Possui efeito bené co na manutenção da barreira intestinal
graças à produção elevada de AGCC. Produz especialmente
acetato, que protege o hospedeiro de infecções por bactérias
enteropatogênicas.

0,0%

6

4,7% 17,4%
Valores de referência

9

0,1% 17,0%
Valores de referência

10

0,1% 17,0%
Valores de referência

11,12

0,1% 8,0%
Valores de referência

13

0,1% 17,0%
Valores de referência

Dentro dos valores de referência Fora dos valores de referência Sem dados

MODELO



Página 2 de 6

Dados clínicos
Não foram fornecidos, pelo cliente e pro�ssional solicitante, dados sobre sintomas e condições apresentadas pelo cliente.

De acordo com dados fornecidos, o cliente:

Não está em uso de antimicrobianos.
Não está em uso de quimioterápicos.
Não faz terapia com dieta especí�ca.
Não passou por mudança drástica de estilo de vida recentemente.

Motivo de solicitação
Disbiose intestinal

Resultados relevantes
Dentre os resultados obtidos, destacamos:

Índice de diversidade bacteriana no limite do valor de referência.
Razão entre os �los Bacteroidetes/Firmicutes em equilíbrio.
Proporção entre os demais �los em equilíbrio.
Predominância de bactérias especí�cas.
Presença de bactérias associadas à saúde intestinal.
Maior proporção de bactérias com per�l anti-in�amatório comparado com pró-in�amatório.

 

Filo Bacteroidetes - Gênero Bacteroides - Espécie Bacteroides plebeius 

Foi identi�cada a presença de Bacteroides plebeius em proporção aumentada (28,8%).
A espécie  B. plebeius, assim como outras espécies do gênero Bacteroides, possuem papel fundamental na degradação de carboidratos
complexos, pois possuem enzimas que estão ausentes do genoma humano.
Bacteroides plebeius  é uma bactéria encontrado na microbiota  intestino, mais frequentemente encontrada na população japonesa.
Pesquisadores revelaram uma possível transferência horizontal de genes de bactérias marinhas para B. plebeius, esses genes possibilitam a
síntese de enzimas que  degradam  polissacarídeo por�rano (carboidratos)  das algas.  Como o consumo de algas marinhas é um hábito
bastante antigo no Japão,  os estudos sugerem que ao longo dos   anos e com o consumo diário de algas, essas cepas  se espalharam,
conferindo uma particularidade a essa população, tornando-os capazes, de maneira indireta, de digerir esse alimento.

 

Considerações �nais

As características de uma microbiota intestinal em equilíbrio incluem: diversidade adequada, equilíbrio entre os �los, presença de bactérias
associadas à saúde intestinal e ausência ou baixa abundância de bactérias patogênicas/patobiontes.

No presente resultado foi observado que os �los estão em equilíbrio, o índice de diversidade está dentro dos valores de referência, há
presença de bactérias associadas à saúde intestinal,   há presença de bactérias com per�l anti-in�amatório e baixa proporção de bactérias
patobiontes.
Foi observado um aumento de algumas bactérias, mas, são bactérias comensais e não possuem um per�l patogênico.

Portanto, foram encontrados indicadores associados ao equilíbrio da microbiota intestinal.
Destaca-se a predominância de  Bacteroides plebeius,  apesar de ser uma bactéria comensal, o excesso pode não ser tão bené�co para o
equilíbrio intestinal. Recomenda-se o monitoramento.

 

Observações nutricionais

*Toda intervenção dietoterápica, inclusão de suplemento vitamínico e mineral, recursos ergogênicos, probióticos, prebióticos, entre outros, deve ser
acompanhada por nutricionista ou médico.

Sintomas e condições

Diversidade

Ao comparar as dietas vegetariana, ovolactovegetariana e onívora é possível veri�car que quanto maior a introdução de vegetais na dieta, maior é a
diversidade bacteriana da microbiota intestinal do indivíduo.

Modulação intestinal

Polifenóis derivados da uva podem modular a microbiota intestinal e contribuir para o crescimento de bactérias bené�cas a saúde.

Eubacterium rectale

Dieta rica em amido resistente é capaz de aumentar a população de Eubacterium rectale, embora não seja o degradante primário desse glicano.
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Akkermansia muciniphila

A abundância relativa de A. muciniphila está associada a adoção de dietas ricas em prebióticos e com baixa ingestão de ácidos graxos saturados.
A abundância de A. muciniphila pode ser aumentada por meio do consumo de prebióticos, frutooligossacarídeos (FOS) e polifenóis.

Bi�dobacterium e Akkermansia muciniphila

A gordura proveniente das dietas vegetariana e vegana é formada predominantemente por ácidos graxos mono e polinsaturados, favorecendo  o
crescimento bactérias biomarcadoras da saúde, como Bi�dobacterium e Akkermansia muciniphila.

Bi�dobacterium e Lactobacillus

O suco de laranja pode modular positivamente a composição e a atividade metabólica da microbiota, aumentando a população de Bi�dobacterium e
Lactobacillus  e também pode aumentar moléculas como inositol, colina, lisina e arginina.
A intervenção com �bra alimentar, incluindo frutanos e galacto-oligossacarídeos, pode alterar a composição da microbiota intestinal, promovendo o
aumento na abundância de Bi�dobacterium e Lactobacillus spp. Além disso, pode aumentar a concentração de butirato decorrente da fermentação
microbiana; o butirato melhora a função da barreira epitelial e neutraliza a in�amação intestinal.

Cuidados especiais

Diversos componentes da dieta podem impactar negativamente a permeabilidade intestinal:
Os aditivos alimentares, encontrados em alimentos e bebidas industrializadas, são considerados por diversos autores como prejudiciais para a
saúde intestinal. Eles podem ser conservantes, aromatizantes arti�ciais, corantes, emulsi�cantes e adoçantes arti�ciais.

Emulsi�cantes alimentares diminuem a diversidade da microbiota intestinal, favorecem a in�amação e reduzem a espessura da
camada de muco.
Adoçantes não nutricionais (estévia, aspartame e sacarina) têm efeito bacteriostático na microbiota intestinal.

Em uma dieta com pouco consumo de �bras, a microbiota intestinal passa a degradar o muco presente na barreira intestinal aumentando a
susceptibilidade a patógenos.
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Grá�co taxonômico do resultado

Percentual de classi�cação taxonômica
Filo 97,5%
Família 90,4%
Gênero 84,7%
Espécie 73,6%

Legenda

Disposição taxonômica Bacteroidetes 49,7%

Bacteroides plebeius 28,8%
Bacteroides vulgatus 4,0%
Bacteroides cellulosilyticus 1,8%
Bacteroides uniformis 1,8%
Bacteroides dorei 1,6%

Firmicutes 45,4%

Faecalibacterium prausnitzii 18,2%
Eubacterium siraeum 8,1%
Eubacterium rectale 0,2%

Proteobacteria 1,7%

Parasutterella excrementihominis 1,7%

Synergistetes 0,8%

Não identi�cado -

*Resumo das principais espécies bacterianas encontradas em cada �lo.
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Lista de �los

Bacteroidetes 49,7%

Firmicutes 45,4%

Proteobacteria 1,7%

Synergistetes 0,8%

Lista de famílias

Bacteroidaceae 43,8%

Ruminococcaceae 33,8%

Rikenellaceae 4,2%

Lachnospiraceae 2,8%

Sutterellaceae 1,7%

Oscillospiraceae 1,6%

Eubacteriaceae 0,9%

Tannerellaceae 0,8%

Barnesiellaceae 0,8%

Lista de gêneros

Bacteroides 43,5%

Faecalibacterium 21,2%

Ruminiclostridium 8,1%

Alistipes 4,2%

Roseburia 1,7%

Parasutterella 1,7%

Subdoligranulum 1,2%

Parabacteroides 0,8%

Barnesiella 0,8%

Eubacterium 0,5%

Coprococcus 0,4%

Lachnoclostridium 0,4%

Anaerostipes 0,2%

Lista de espécies

Bacteroides plebeius 28,8%

Faecalibacterium prausnitzii 18,2%

Eubacterium siraeum 8,1%

Bacteroides vulgatus 4,0%

Bacteroides cellulosilyticus 1,8%

Bacteroides uniformis 1,8%

Parasutterella excrementihominis 1,7%

Bacteroides dorei 1,6%

Bacteroides clarus 1,6%

Bacteroides salyersiae 1,4%

Bacteroides thetaiotaomicron 1,3%

Alistipes putredinis 1,1%

Parabacteroides distasonis 0,8%

Barnesiella intestinihominis 0,8%

Bacteroides fragilis 0,6%

Eubacterium rectale 0,2%
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Valores de referência
O resultado encontra-se dentro da faixa dos valores de referência para a população brasileira.

O resultado encontra-se fora da faixa dos valores de referência da população brasileira.

Não há dados da população brasileira para avaliação do resultado.

O teste de Microbioma Intestinal utiliza os valores de referência obtidos a partir da análise de um banco de dados da microbiota intestinal de indivíduos
brasileiros e dados publicados na literatura cientí�ca.

Sobre o teste
O Microbioma Intestinal é um teste molecular para a identi�cação da composição da microbiota intestinal. A microbiota do intestino humano consiste em
uma complexa comunidade de microrganismos, que atua na manutenção de funções �siológicas e vem sendo descrita pela comunidade cientí�ca como
moduladores importantes para a saúde humana. O estado de disbiose é caracterizado pela queda da diversidade de bactérias, com aumento da proporção
de bactérias patogênicas.

Esse teste identi�ca as bactérias que compõe a microbiota por meio de seu DNA. Essa análise é composta de protocolos moleculares (sequenciamento de
DNA de alto desempenho) e de bioinformática e tem como objetivo fornecer a detecção acurada da comunidade de bactérias do trato intestinal humano.

O teste Microbioma Intestinal é utilizado para apoio ao diagnóstico de diversas condições, bem como acompanhamento de diversos tratamentos
medicamentosos e com base na dieta alimentar. Esse exame não deve ser utilizado como única ferramenta para o diagnóstico das diversas condições de
saúde. Também não deve ser utilizado como substituto de tratamentos e/ou de consultas periódicas aos pro�ssionais de saúde. A interpretação dos
resultados do teste Microbioma Intestinal considera o desenvolvimento cientí�co atual e pode ser modicada no futuro, de acordo com a incorporação de
novos conhecimentos cientícos e avanços da tecnologia e ferramentas de análise.

Consulte sempre o seu pro�ssional de saúde.
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