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Resultados e interpretagoes

Teste: Microbioma GeneOne - Microbioma Intestinal
Método: Sequenciamento de DNA de alto desempenho
da regido V3/V4 do gene 16S rRNA

Material: Swab de fezes em solugéo estabilizante
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Conclus&o do resultado: ¢» EM EQUILIBRIO

Foram encontrados indicadores associados ao equilibrio da microbiota intestinal.
N

e N\
indice de alfa diversidade

3,0
v

Concentragéo da populagao

Y Seu resultado
Maior
Concentragado da populagao
Menor
3,0 37

Valores de referéncia

Relagao de sintomas relatados e bactérias presentes no resultado

( 1\ (

Relagao entre filos

Bacteroidetes/Firmicutes

Bacteroidetes+Firmicutes

Proporgao de Proteobacteria

HSeu resultado

N = .
Intervalo de referéncia = Mediana

Perfil de bactérias

72,0%

. Pré-inflamatério
. Nao descrito na literatura

Enterotipo
Enterotipo 1 - Predominancia de Bacteroides

A predominancia relativa do género Bacteroides em
relagdo aos géneros Prevotella e Ruminococcus, tem
sido utilizada para distinguir a microbiota intestinal
em um enterotipo especifico, que esta relacionado ao
maior consumo, a longo prazo, de gordura animal e
dieta rica em proteina.l 23

22,3%

. Anti-inflamatério

Bactérias que sao mais relevantes no seu resultado:

Bacteroides plebeius

Possui papel fundamental na degradagéo de carboidratos
complexos, pois possui enzimas para essa fungdo que estao
ausentes do genoma humano.*®

A 28,8%
T
0,0%10,0%
Valores de referéncia

Faecalibacterium prausnitzii

Em abundancia adequada, atua como fator de protecao em
relagéo aos diversos disturbios gastrointestinais. Possui
propriedades anti-inflamatérias devido a capacidade de
produzir AGCC.®

A 18,2%
i |

4 1%——17,4%
Valores de referéncia

Eubacterium siraeum

Nao hé relatos consistentes na literatura cientifica a respeito da
sua fungado na microbiota intestinal.

A 81%

v
Y
|

0,1% 17,0%
Valores de referéncia

Alistipes

Dietas ricas em gordura podem levar a um aumento na propor¢éo
do género Alistipes.7 Entretanto, existem poucos estudos
relevantes sobre a sua fungao na microbiota intestinal.

A 42%
y
lir:
0,2%+—3,2%
Valores de referéncia

Bacteroides vulgatus

Bactéria comensal da microbiota intestinal, mas em proporgao
elevada pode ser um patégeno oportunista ocasional, capaz de
se ligar e invadir células epiteliais do intestino e de induzir
citocinas pré-inflamatérias.®

A 40%
Il

1,5%—15,7%
Valores de referéncia

A\ Dentro dos valores de referéncia A Fora dos valores de referéncia  Sem dados

Faecalibacterium prausnitzii

Em abundancia adequada, atua como fator de protecao em
relagao aos diversos disturbios gastrointestinais. Possui
propriedades anti-inflamatérias devido a capacidade de
produzir AGCC.®

Bactérias consideradas marcadores de salde intestinal:

A 18.2%
T

4, 7%——17,4%
Valores de referéncia

Roseburia

£ importante no processo de digestao de carboidratos
complexos e produz AGCC que podem atuar contra processos
inflamatorios, na manutengao da imunidade e na motilidade do
colon.?

AlT%

I

0,1%———17,0%

Valores de referéncia

Eubacterium rectale

£ uma bactéria benéfica por produzir um AGCC, o butirato, que
possui propriedades anti-inflamatorias, auxilia na proliferagao
de colondcitos e na manutencgao da integridade da barreira
intestinal .1

A 0,2%

0,1%—17,0%

Valores de referéncia

Akkermansia muciniphila

Possui propriedades benéficas, esta envolvida na manutengéo
da integridade da barreira intestinal. Esta associada a dietas
ricas em prebiéticos e com baixa ingestao de acidos graxos
saturados.!*?

A 0,0%

0,1%+—8,0%

Valores de referéncia

Bifidobacterium

Possui efeito benéfico na manutencgéo da barreira intestinal
gragas a producao elevada de AGCC. Produz especialmente
acetato, que protege o hospedeiro de infecgdes por bactérias
enteropatogénicas.’

A 0,0%
|

0,1%+———17,0%

Valores de referéncia
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Dados clinicos

Nao foram fornecidos, pelo cliente e profissional solicitante, dados sobre sintomas e condigdes apresentadas pelo cliente.
De acordo com dados fornecidos, o cliente:

e Nao esta em uso de antimicrobianos.
e Nao estd em uso de quimioterapicos.
» Nao faz terapia com dieta especifica.
e Nao passou por mudanca drastica de estilo de vida recentemente.

Motivo de solicitacao
Disbiose intestinal

Resultados relevantes

e Dentre os resultados obtidos, destacamos:
o [ndice de diversidade bacteriana no limite do valor de referéncia.
Raz&o entre os filos Bacteroidetes/Firmicutes em equilibrio.
Propor¢éo entre os demais filos em equilibrio.
Predominancia de bactérias especificas.
Presenca de bactérias associadas a salde intestinal.
Maior proporgao de bactérias com perfil anti-inflamatério comparado com pré-inflamatério.

0O o o o o

Filo Bacteroidetes - Género Bacteroides - Espécie Bacteroides plebeius

e Foi identificada a presenca de Bacteroides plebeius em proporgdo aumentada (28,8%).

o A espécie B. plebeius, assim como outras espécies do género Bacteroides, possuem papel fundamental na degradacao de carboidratos
complexos, pois possuem enzimas que estdo ausentes do genoma humano.*>

o Bacteroides plebeius é uma bactéria encontrado na microbiota intestino, mais frequentemente encontrada na populagdo japonesa.
Pesquisadores revelaram uma possivel transferéncia horizontal de genes de bactérias marinhas para B. plebeius, esses genes possibilitam a
sintese de enzimas que degradam polissacarideo porfirano (carboidratos) das algas. Como o consumo de algas marinhas ¢ um habito
bastante antigo no Japao, os estudos sugerem que ao longo dos anos e com o consumo diario de algas, essas cepas se espalharam,
conferindo uma particularidade a essa populagéo, tornando-os capazes, de maneira indireta, de digerir esse alimento.*°

Consideragades finais

e As caracteristicas de uma microbiota intestinal em equilibrio incluem: diversidade adequada, equilibrio entre os filos, presenca de bactérias
associadas a saude intestinal e auséncia ou baixa abundancia de bactérias patogénicas/patobiontes.

o No presente resultado foi observado que os filos estdo em equilibrio, o indice de diversidade estd dentro dos valores de referéncia, ha
presenca de bactérias associadas a salde intestinal, ha presenca de bactérias com perfil anti-inflamatério e baixa proporcao de bactérias
patobiontes.

o Foi observado um aumento de algumas bactérias, mas, sdo bactérias comensais e nao possuem um perfil patogénico.

¢ Portanto, foram encontrados indicadores associados ao equilibrio da microbiota intestinal.

o Destaca-se a predominancia de Bacteroides plebeius, apesar de ser uma bactéria comensal, o excesso pode nao ser tdo benéfico para o

equilibrio intestinal. Recomenda-se 0 monitoramento.

Observagées nutricionais

*Toda intervengéo dietoterapica, inclusdo de suplemento vitaminico e mineral, recursos ergogénicos, probidticos, prebidticos, entre outros, deve ser
acompanhada por nutricionista ou médico.

Sintomas e condigdes
Diversidade

e Ao comparar as dietas vegetariana, ovolactovegetariana e onivora é possivel verificar que quanto maior a introdugao de vegetais na dieta, maior é a
diversidade bacteriana da microbiota intestinal do individuo.™*

Modulagao intestinal
e Polifendis derivados da uva podem modular a microbiota intestinal e contribuir para o crescimento de bactérias benéficas a saude.!>16
Eubacterium rectale

e Dieta rica em amido resistente € capaz de aumentar a populagao de Eubacterium rectale, embora nao seja o degradante primario desse glicano.!
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Akkermansia muciniphila

e Aabundancia relativa de A. muciniphila esta associada a adogéo de dietas ricas em prebidticos e com baixa ingestéo de acidos graxos saturados.!
e Aabundancia de A. muciniphila pode ser aumentada por meio do consumo de prebidticos, frutooligossacarideos (FOS) e polifendis.18

Bifidobacterium e Akkermansia muciniphila

e A gordura proveniente das dietas vegetariana e vegana é formada predominantemente por acidos graxos mono e polinsaturados, favorecendo o
crescimento bactérias biomarcadoras da satde, como Bifidobacterium e Akkermansia muciniphila.'®

Bifidobacterium e Lactobacillus

e O suco de laranja pode modular positivamente a composi¢ao e a atividade metabdlica da microbiota, aumentando a populagéo de Bifidobacterium e
Lactobacillus?° e também pode aumentar moléculas como inositol, colina, lisina e arginina.?

e Aintervencao com fibra alimentar, incluindo frutanos e galacto-oligossacarideos, pode alterar a composicao da microbiota intestinal, promovendo o
aumento na abundancia de Bifidobacterium e Lactobacillus spp. Além disso, pode aumentar a concentracédo de butirato decorrente da fermentacéo
microbiana; o butirato melhora a funcéo da barreira epitelial e neutraliza a inflamagéo intestinal .2

Cuidados especiais

¢ Diversos componentes da dieta podem impactar negativamente a permeabilidade intestinal:
o Os aditivos alimentares, encontrados em alimentos e bebidas industrializadas, sao considerados por diversos autores como prejudiciais para a
saude intestinal. Eles podem ser conservantes, aromatizantes artificiais, corantes, emulsificantes e adogantes artificiais. 23242526
= Emulsificantes alimentares diminuem a diversidade da microbiota intestinal, favorecem a inflamagéo e reduzem a espessura da
camada de muco.?
= Adogantes néo nutricionais (estévia, aspartame e sacarina) tém efeito bacteriostatico na microbiota intestinal.2’
o Em uma dieta com pouco consumo de fibras, a microbiota intestinal passa a degradar o muco presente na barreira intestinal aumentando a
susceptibilidade a patdgenos.?®
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Grafico taxondmico do resultado

Percentual de classificagdo taxondmica

Filo 97,5%
Familia 90,4%
Género 84,7%
Espécie 73,6%
Legenda
P
Disposi¢ao taxondémica [ Bacteroidetes 49,7%
Espécie Bacteroides plebeius 28,8%
Bacteroides vulgatus 4,0%
Bacteroides cellulosilyticus 1,8%
Bacteroides uniformis 1,8%
Bacteroides dorei 1,6%
- J
e N
B Firmicutes 45 4% | Proteobacteria 1,7%
Faecalibacterium prausnitzii 18,2% Parasutterella excrementihominis 1,7%
Eubacterium siraeum 8,1%
Eubacterium rectale 0,2%
\
[ Synergistetes 0,8%
Néo identificado -
*Resumo das principais espécies bacterianas encontradas em cada filo.
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Lista de filos
Bacteroidetes 49,7%
Firmicutes 45,4%
Proteobacteria 1,7%
Synergistetes 0,8%
Lista de familias
( N\
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%
~ J
Lista de géneros
( N\
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%
~ J
Lista de espécies
Bacteroides plebeius 28,8% Eubacterium rectale 0,2%
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%
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Valores de referéncia

0 resultado encontra-se dentro da faixa dos valores de referéncia para a populacéo brasileira.
A 0 resultado encontra-se fora da faixa dos valores de referéncia da populacéo brasileira.
X Nao ha dados da populagéo brasileira para avaliagao do resultado.

0 teste de Microbioma Intestinal utiliza os valores de referéncia obtidos a partir da andlise de um banco de dados da microbiota intestinal de individuos
brasileiros e dados publicados na literatura cientifica.

Sobre o teste

O Microbioma Intestinal € um teste molecular para a identificagdo da composi¢éo da microbiota intestinal. A microbiota do intestino humano consiste em
uma complexa comunidade de microrganismos, que atua na manutencao de fungdes fisiolégicas e vem sendo descrita pela comunidade cientifica como
moduladores importantes para a satde humana. O estado de disbiose é caracterizado pela queda da diversidade de bactérias, com aumento da proporgao
de bactérias patogénicas.

Esse teste identifica as bactérias que compde a microbiota por meio de seu DNA. Essa anélise € composta de protocolos moleculares (sequenciamento de
DNA de alto desempenho) e de bioinformética e tem como objetivo fornecer a detecgdo acurada da comunidade de bactérias do trato intestinal humano.

O teste Microbioma Intestinal é utilizado para apoio ao diagnéstico de diversas condi¢des, bem como acompanhamento de diversos tratamentos
medicamentosos e com base na dieta alimentar. Esse exame nao deve ser utilizado como Unica ferramenta para o diagnostico das diversas condigbes de
salde. Também nao deve ser utilizado como substituto de tratamentos e/ou de consultas periédicas aos profissionais de saude. A interpretagédo dos
resultados do teste Microbioma Intestinal considera o desenvolvimento cientifico atual e pode ser modicada no futuro, de acordo com a incorporagao de
novos conhecimentos cienticos e avancos da tecnologia e ferramentas de analise.

Consulte sempre o seu profissional de satde.

Direitos Autorais Reservados®
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