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Detalhes da analise

A andlise de Sequenciamento do Microbioma Intestinal 16S + ITS é uma

poderosa ferramenta para a identificacdao da microbiota bacteriana e flngica
presente no seu intestino.

Com a tecnologia de Sequenciamento de Nova Geracao (NGS - Next
Generation Sequence), € possivel realizar a deteccio de microrganismos comuns e
benignos que habitam o intestino e, ao mesmo tempo, mapear bactérias e fungos
patogénicos causadores de doencas e de desequilibrio da microbiota intestinal.

Alem disso, a analise de Sequenciamento do Microbioma Intestinal 165 + ITS
permite avaliar as proporcoes populacionais dos microrganismos que habitam o

intestino, revelando desequilibrios que podem gerar desconfortos e alteracoes
clinicas importantes.

Dessa maneira, esta anadlise podera auxiliar o seu consultor nutricional a

elaborar uma estratégia personalizada visando uma dieta adequada e um estilo de
vida saudavel, possibilitando também a realizacido de prevencoes mais

direcionadas e o tratamento de doencas especificas.
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2. RESUMO DOS RESULTADOS DA SUA ANALISE:

2.1. COMPOSICAO GERAL DA MICROBIOTA INTESTINAL:

M

2.1.1. ANALISE DAS BACTERIAS — 98,8 %

* Diversidade da microblota: Indice de diversidade adequado
Esse pardmetro mede a diversidade de eipécies de bactérias que a sul microbiota aprésenta.

" Distribuicao dos Fllos: Padrao de desequilibrio
Este pardmetro mostra a proparcio dos filos de bactérias da sua microbiota.

* Razdo Firmicutes/Bacteroidetes: 3,83

Estes sdo os filos de bactérias mais predominantes da microbiota intestinal, sendo que individuos saudivels apresentam maior proporcdo de Firmicutes em
relacdo aos Bacteroidetes, com valores que variam de aproximadamente 2,4 2 3,25,

* Bactéria anti-inflamatéria Akkermaonsio muciniphila: Nivel adequado
A Akkermansio muciniphila ¢ uma bactéria com aglo anti-inflamatdria, que apresenta niveis habituais entre 0,5 - 5 %. O aumento ou a diminuicio destes niveis
pade estar associado 3 permeabilidade intestinal.

Y Bactérias probioticas: Espécies Lactobacillus rogosae, Bifidobacterium bifidum e Bifidobacterium longum
As bactérias probidticas, como Bifidobacterium e Lactobacillug, conferem beneficios & sua saide,

* Bactérias patobiontes: Espécie Bacteroides dorei

As bactérias patoblontes 3o aquelas com potencial de causarem algum distarbio, caso sua abundincia aumente na colonizacdo da mucosa intestinal, sendo
recomendado a observacho de sinais e sintomas de desequilibrio intestinal.

" Bactérias patogenicas: Ausente / Representatividade baixa
As espécies patogénicas sio bactérias que podem causar doengas ¢ estlo relacionadas com sintomas especificos.
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2.1.2. ANALISE DOS FUNGOS -1,2 %

* Fungos probicticos e/ow anti-inflamatorios: Ausente f Representatividade baixa
Os fungos probloticos e anti-inflamatérios conferem beneficios a sua saude.

" Fungos patoblontes: Ausente / Representatividade baixa

Os fungos patoblontes sSo aqueles com potencial de causarem algum distdrbio, caso sua abundincia aumente na colonizaclo da mucosa intestinal, sendo
recomendado a observaclo de sinais e sintomas de desequilibrio intestinal,

* Fungos patogénicos: Ausente / Representatividade baixa
As espécies patogénicas s3o fungos que podemn causar doencas e estdo relacionadas com sintomas especificos.
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3. INTERPRETACAO DOS RESULTADOS DA ANALISE DE
SEQUENCIAMENTO DO MICROBIOMA INTESTINAL - 165 + IT5:

Mosso corpo € um ecossistema que abriga trilhdes de microrganismos vivos e essa convivéncia harmoénica, nas quantidades
adequadas, nos mantém saudaveis. O ecossistema dentro do seu intestino é conhecido como microbioma intestinal, que
quando saudavel permite a manutencdo e equilibric do seu organismo, podendo regular o seu peso, as suas funcdes
metabdlicas e humorais e a sua defesa contra doencas oportunistas,

3.1. ANALISE DETALHADA DAS BACTERIAS:

* indice de Diversidade de Shannon: 3,43

Com o resultado do sequenciamento foi calculado o Indice de Diversidade de Shannon, que avalia a heterogeneidade da
populagdo bacteriana presente na microbiota intestinal.
Baseado nas informacdes arquivadas no banco de dados interno do laboratério, o Indice de Shannon adequado de uma

microbiota intestinal varia de 2,50 a 4,00, sendo que a literatura cientifica relata uma variacdo de 1,70 a 4,8, considerando
dados publicados da populacdo brasileira (PMID: 33668457, 33813071, 31555238).
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* [ndice de SaGde da Microbiota Intestinal (GMHI): -2,30

Com o resultado do sequenciamento metagendmico foi calculado o Indice de Saude da Microbiota Intestinal (do inglés, Gut
Microbiome Health Index — GMHI), que a partir de cdlculos bioestatisticos compara a amostra com bancos de dados
multiétnicos a partir de indices de diversidade de individuos saudaveis e de individuos com condigoes clinicas especificas,
quando aplicavel (PMID: 32934239).

De acordo com a literatura cientifica, 0 GMHI de uma microbiota saudavel geralmente apresenta valores positivos e o GMH|

de uma microbiota alterada apresenta valores negativos (PMID: 32934239).

Perfil de distnibuicao metagenomico
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Grafico do perfil de distribuicdo metagenomico com coordenadas estatisticas de individuos saudaveis (em verde) e, em alguns
casos indicados, de individuos com condicdes clinicas especificas (em vermelho) e a amostra do paciente (em azul).
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PERFIL DE DISTRIBUICAO TAXONOMICA:

Grafico do perfil de distribuicdo dos niveis taxondmicos (reino, filo, classe, ordem, familia e género), na qual a espessura e o
diametro de cada caule e no no grafico apresentam a proporgao dos niveis taxonomicos em relacdo a representatividade total

de bactérias sequenciadas.
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PROPORCAOQ DOS FILOS:

O Sequenciamento do Microbioma Intestinal detectou a presenca dos filos:

@ Firmicutes (74,02 %)

@ Bacteroidetes (19,33 %)
@ Verrucomicrobia (2,27 %)
' Proteobacteria (1,85 %)
@ Actinobacteria (1,13 %)
@ Qutros (1,40 %)

03 filos com representatividade abaixo de 1 % no Sequenciamento de Nova Geracdo com anadlise Metagendmica estdo descritos
no grafico na categoria "outros”.

* Razdo Firmicutes/Bacteroidetes: 3,83 (valor de referéncia: ~ 2,4 a 3,25).

A microbiota intestinal humana habitual de individuos saudaveis apresenta maior proporcdo de bactérias pertencentes aos
filos Firmicutes (F) e Bacteroidetes (B), com uma razdo F/B variando entre 2,4 e 3,25, sendo que esses filos somam
aproximadamente 90 % da microbiota total (PMID: 22699609, 26257300).
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GENEROS MAIS PREVALENTES IDENTIFICADOS, INDEPENDENTE DO FILO:

Microbiota Porcentagem ldentificada

Bacteroides 13,49 %
Lachnospiracea (incertae sedis) 11,55 %
Faecalibacterium  786%
Ruminococeus Y
Coprococcus 4,55 %
Clostridium XIVa o a17%
Intestinimonas - LE#E

ESPECIES MAIS PREVALENTES IDENTIFICADAS, INDEPENDENTE DO FILO:

- Microbiota Porcentagem identificada

Eubacterium eligens 10,33 %
Faecalibacterium prausnitzii 7,86 %
‘Bacteroides dorei 1%
Eﬂpmcuﬁ:us eutactus 4,27 %
Ruminococcus albus 3,19%
" Flintibacter butyricus 2,66 %
Gemmiger formicilis 2,40 %
Akkermansia muciniphila 2,25 %
Fusicatenibacter saccharivorans 2.15 %
Ruminococcus callidus 2,09 %
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ESPECIES WMAIS RELEVANTES ENCONITRADAS EN CADA FILD

FILO FIRMICUTES: 74,02 %

O filo Firmicutes compreende 60 a 65 % da microbiota intestinal e, em sua maioria, bactérias Gram-positivas com paredes
celulares contendo peptideoglicano. Entretanto esse filo inclui bactérias com diversas caracteristicas que divergem deste

padrdo (PMID: 26269668).

* Foi identificada a espécie Eubacterium eligens: 10,33 %

A Eubacterium eligens & uma bactéria encontrada no trato gastrointestinal de individuos saudaveis, principalmente individuos
que apresentam dietas vegetarianas, e esta relacionada com a fermentacdo de polissacarideos, como a pectina (PMID:

27381333, 7782892).

* Fol identificada a espécie Faecalibacterium prausnitzii: 7,86 %

A Faecolibacterium prausnitzii @ uma bactéria Gram-variavel, anaerobia obrigatoria e ndo formadora de esporos, presente na
microbiota intestinal de individuos saudaveis em uma proporgao habitual que varia de 5 a 15 % (PMID: 20203603, 30547746,

24861948, 23831042, 21508958). Essa é uma bactéria comensal com propriedades anti-inflamatdrias devido a sua capacidade
de produzir moléculas de acidos graxos de cadeia curta (AGCCs) a partir da fermentacdo de polissacarideos nao digeriveis, com

acdo protetora para disturbios gastrointestinais (PMID: 23831042). Por este motivo a F. prousnitzii é considerada um
importante biomarcador para um sistema gastrointestinal saudavel, sendo uma das principais bactérias produtoras de butirato
no intestino humano, principal fonte de energia para os colonocitos e com propriedades protetoras contra cancer colorretal e

doenca inflamatoria intestinal (PMID: 28045459). A diminuicdo da abundancia dessa bactéria esta associada a dishiose e ja

foi

identificado que a suplementagdo com epigalocatequina-3-galato e resveratrol diminuem a abundancia, enquanto a

suplementacdo com isoflavona e a ingestdo de alguns tipos de acidos graxos, como 0s monossaturados, auxilia no aumento da
abundancia de F. prousnitzii (PMID: 31336737). Alem disso, uma metanalise avaliou os resultados de 16 estudos que analisaram

a microbiota intestinal de um total de 1669 individuos saudaveis, com doenca de Crohn ou com colite ulcerativa e observou
uma significativa reducdo na abundancia de F. prousnitzii em pacientes com doenca inflamatéria intestinal, sendo que essa

reducdo foi mais acentuada nos pacientes com doenca ativa (PMID: 32815163).

* Foi identificada a espécie Coprococcus eutactus: 4,27 %

A Coprococcus eutactus pertence a um grupo caracterizado por sua habilidade em produzir butirato (PMID: 19222573). O
butirato é relatado como um metabdlito saudavel, uma vez que pode induzir a diferenciacdo de células T regulatdérias e tem
funcdo anti-inflamatoria (PMID: 24838170, 26122782). Um estudo demonstrou que bactérias intimamente relacionadas com
L. eutactus sdo mais abundantes em pessoas saudaveis do que em pessoas com sindrome do intestino irritavel (PMID:

20705664).
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3.2. ANALISE DETALHADA DOS FUNGOS:

O microbioma intestinal saudavel abriga uma abundancia flngica
extremamente baixa devido a incapacidade dos fungos de crescerem em
determinadas condicoes, sendo que a literatura cientifica descreve que a
presenca dos fungos na microbiota pode ser explicada pela influéncia da

dieta e microbiota oral. Porém, em alguns casos, uma grande diversidade de
fungos pode ser detectada no trato gastrointestinal humano com o potencial
para influenciar na saide do individuo, podendo ser um indicativo de doenga

(PMID: 29600282).

GENEROS IDENTIFICADOS:

Micmbima Porcentagem ldentificada
Bacteroides 13,49 %
Lachnospiracea (incertae sedis) 11,55 %
~ Faecalibacterium 4 7,86 %
- Ruminococcus N4  547%

ESPECIES IDENTIFICADAS:

Microbiota Porcentagem identificada

Candida albicans 10,33 %

Faecalibacterium prausnitzii 7.86 %

Bacteroides dorei 7,31%

Coprococeus eutactus 4,27 %
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