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Microbioma intestinal

O microbioma intestinal refere-se ao conjunto de microrganismos que habitam no in-
testino humano, incluindo bactérias, arqueias, fungos e virus.

NUMEROS-CHAVE
38 bilides de bactérias

Récio 1:1 com células humanas

,J;#f?
38

bilides

Peso:

~200

gramas

COMPOSICAO LOCALLZAQAO DIVERSIDADE
Que microrganismos Intestino grosso: +1.000 espécies
inclui? a maior concentracao por pessoa
Outros
é‘ Bactérias ¢ O 5 ! Bacteroldetes
8 .‘ (maioritérias) (W 101-1012

bactérias/ml

obactérias '

Virus
(bacteriéfagos)
Flrmlcutes
? [©) Fungos
@ ' (leveduras) 3 milhdes de

oo

Arqueias

Protozoarios

genes microbianos

Vs

X 23,000

genes humanos

Também na pele, boca
e 6rgdos genitais

Funcoes

Estes microrganismos desempenham um papel fundamental na saude, participando
em funcdes como a digestao, a produgao de metabolitos, a regulagao do sistema imuni-
tario e a protecao contra patogénicos. O equilibrio entre estas comunidades microbianas
é fundamental para o bem-estar geral.

. TOXINAS, CELULAS DE DEFESA
oln 2 “—— MICRGBIOS INTESTINAL MUCOSA
NUTRIENTES o l INTESTINAL
l @ W MICROBIOTA
A g, = A Pl d \—" ~ -~ . 7’ \ ‘ - ‘I G.O‘ INTESTINAL
.‘ = ‘ = ® -'-/ ) e
m . D O O O O w ot
INTESTINO
COMPOSTOS
ANTIMICROBIANOS
1 FUNQZ\O 2 FUNQAO DE 3 FUNQAO DE 4 FUN(;AO DE
METABOLICA BARREIRA DEFESA MANUTENGAO
Favorecer a digestao de Produgéo de compostos Desenvolvimento do Maturagao do tubo
componentes nao antimicrobianos para sistema imunitério digestivo, promogéo da
digeriveis evitar a colonizagao por intestinal e produgéo de mucosa intestinal e da
microrganismos muco protetor atividade enzimatica
patogénicos
www.overgenes.com 1
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Metagendémica:
O que é e quais sao os seus beneficios

A metagendmica humana é o estudo do material genético coletivo de todos os micror-
ganismos (bactérias, fungos, virus e arqueias) que habitam naturalmente no corpo hu-
mano.

Este estudo utiliza a técnica de sequenciacao de ADN de leituras longas (long reads) que,
ao contrario de outras metodologias mais limitadas como a sequenciacao do gene 16S
rRNA por NGS ou as culturas microbiolégicas tradicionais, permite caracterizar o ADN
microbiano completo. Isto permite:

m |dentificar um maior numero de microrganismos, incluindo os que estao em baixa
proporcao

= Analisar nao s6 que microrganismos estao presentes, mas também as suas funcoes

m Detetar possiveis patogénicos ou desequilibrios microbianos

m Avaliar a diversidade intestinal, considerada um marcador importante de sadde

Gracas a esta tecnologia, obtém-se uma visao mais completa e precisa do ecossistema
intestinal.

16S @ Metagendmica

jf N 4
() Regides de 16 de 4 * Todo o DNA microbiano

N setembro
ANALISE
Género Espécies =
yrend
Bactérias Bactérias, virus, fungos e arqueas A
RESOLUCION
O:c? Inferéncia indireta Analise direta do potencial funcional
o o
INFORMAGOES
FUNCIONAIS Previsao baseada em bancos de Genes e vias metabdlicas
dados

@ Visdo geral Maior precisao

APLICABILIDADE
CLINICA

Estudos exploratdrios Estudo das funcdes metabdlicas

www.overgenes.com 2
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1.

RESUMO GLOBAL

De seguida resume-se o estado dos diferentes dominios funcionais analisados, indican-
do o resultado obtido e a sua possivel implicagao clinica.

Dominio funcional

Resultado

DIVERSIDADE GLOBAL

\ ’/‘) ) HOMEOSTASE INTESTINAL
%

MUCO INTESTINAL*

PERMEABILIDADE INTESTINAL

EIXO DE INFLAMAGAO INTESTINAL
E SISTEMA IMUNITARIO

INFEGAO

N\/} AMINAS BIOGENICAS

\/7\
\’;.\ ,/ AGCC BENEFICOS

\$™=/ EQUILIBRIO DO BUTIRATO

PRODUGAO DE GASES

\\_ 9/ METABOLISMO SACAROLITICO
&)

U “/‘ METABOLISMO DAS GORDURAS
www.overgenes.com
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@ Sobrecarregado

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Desfavoravel

@ Equilibrado

@ Equilibrado

Implicagao clinica

A diversidade alta nem sempre é prote-
tora se coexistir com excesso de fermen-
tagao, microrganismos orais ou oportu-
nistas.

Desequilibrio conjunto de barreira, imu-
nidade, fermentacao e resisténcia a colo-
nizagao, com baixa resiliéncia do ecossis-
tema.

Predominio do consumo de mucinas fa-
ce a sua produgao e regulagao, com me-
nor protecdo do epitélio.

O equilibrio funcional de muco, epitélio e
metabolismo do butirato sugere menor
capacidade de contengao perante anti-
génios e LPS e ndo constitui um diagnods-
tico direto de hiperpermeabilidade.

Excesso relativo de fungdes produtoras
de LPS/pro-inflamatérias e défice de fu-
nc¢des anti-inflamatdrias, com possivel re-
percussao sobre a mucosa e a ativagao
imunitaria.

A detegado de patogénicos ou oportunis-
tas pode ser clinicamente relevante con-
soante a espécie, a abundancia, os fato-
res de viruléncia e os sintomas.

Maior producgao potencial de histamina,
cadaverina ou tiramina e/ou menor de-
gradacao de histamina, habitualmente
associada a protedlise e requer corre-
lagao com os sintomas.

Baixa capacidade potencial para gerar
butirato, acetato e propionato, com me-
nor suporte energético do colondcito e
da barreira.

Desajuste importante entre a produgao e
o consumo de butirato, com menor dis-
ponibilidade potencial para o epitélio co-
lico.

Desequilibrio de hidrogénio, metano
e/ou sulfureto de hidrogénio que pode
associar-se a distensao, transito lento ou
irritagao consoante o gas predominante.

A produgdo e o consumo de lactato e
succinato mantém um fluxo metabdlico
equilibrado.

A transformacgdo microbiana de acidos
biliares encontra-se dentro de um equi-
librio fisiologico.
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METABOLISMO DAS PROTEINAS

ESPECIES PROBIOTICAS

MICOBIOTA

PARASITAS

METABOLISMO DOS ESTROGENIOS

VITAMINAS

NEUROTRANSMISSORES

EIXO INTESTINO-CEREBRO

EIXO INTESTINO-PELE

EIXO INTESTINO-CORAGCAO

EIXO INTESTINO-FIGADO

INTOLERANCIAS ALIMENTARES

Desfavoravel

Equilibrado

Auséncia

Auséncia

Desfavoravel

Desfavoravel

Equilibrado

Equilibrado

Equilibrado

Equilibrado

Equilibrado

Equilibrado

Excesso potencial de amodnio, p-cresol,
cadaverina e outros metabolitos proteo-
liticos, com possivel irritagdo da mucosa.

Presenca equilibrada de espécies com
funcdes probidticas.

Nao se deteta um sinal fungico significa-
tivo e a auséncia na amostra nao exclui
totalmente a colonizagao.

Nao se detetam parasitas relevantes nes-
taamostra e tal ndo excluiinfecao se a eli-
minacgao for intermitente.

Desequilibrio entre a desconjugacao, a
eliminagao e a transformacgao dos estro-
génios, com possivel modificagao da sua
recirculagao enterro-hepatica.

Baixa capacidade potencial para produ-
zir folatos, menaguinonas e/ou compos-
tos relacionados com a B12 e ndo permite
inferir o estado sistémico.

As vias neuroativas  microbianas
encontram-se dentro de um equilibrio
fisioldgico.

Equilibrio adequado de barreira, infla-
macao e metabolitos derivados do tripto-
fano.

Equilibrio adequado entre barreira, imu-
nidade e fungdes protetoras da pele.

Equilibrio adequado entre a producgao e
0 consumo microbiano de TMA.

Equilibrio adequado de barreira, endoto-
xinas e metabolismo biliar.

Capacidade funcional compativel com
tolerancia, sem excluir alteragdes do hos-
pedeiro.

*O equilibrio funcional entre as bactérias que mantém e as que degradam o muco, juntamente com o equilibrio entre produtoras
e consumidoras de butirato, constitui um dos principais determinantes microbioldgicos da manutengao da barreira intestinal e
do risco de aumento da permeabilidade intestinal.

INTERPRETAGAO DO RESULTADO

@ DESFAVORAVEL

@ EQUILIBRADO

@® FAVORAVEL

Perfil microbiano alterado, associado a uma possivel repercussao funcional e clinica desfavoravel.

Alteragdes ligeiras relativamente ao intervalo de referéncia, com possivel repercusséo funcional.

Perfil microbiano dentro do intervalo de referéncia, sem alteragdes funcionais relevantes.

Perfil microbiano compativel com uma contribui¢do funcional benéfica.

COMO SE OBTEM ESTA CLASSIFICAGAO?

A classificacdo obtém-se comparando o perfil microbiano de cada dominio funcional com uma coorte de referéncia de individuos sauda-

veis. O resultado reflete o estado global do dominio avaliado.

www.overgenes.com
info@overgenes.com
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METABOLITOS MICROBIANOS

Os metabolitos microbianos sao compostos produzidos pela microbiota intestinal du-
rante a sua atividade metabdlica. Estes metabolitos desempenham um papel funda-
mental na comunicagao entre o intestino e outros 6rgaos, participando em processos
como a regulagcao imunitaria, a integridade da barreira intestinal, o metabolismo e o ei-
X0 intestino-cérebro. A sua andlise permite compreender melhor o impacto funcional do
microbioma sobre a saude.

Nesta tabela mostram-se apenas os metabolitos com resultados desfavoraveis ou ligei-
ramente desfavoraveis. Os metabolitos dentro do equilibrio funcional ndo sdo incluidos

Metabolito

Amonio /

Estado

Bactérias*

Clostridium perfringens,

Funcao afetada

Produtora de

Interpretacao

Maior carga toxica local, irritagdo da

p Alto ; - mucosa e possivel sobrecarga de
Phocaeicola vulgatus . ) =
Amoniaco ! vuigaty amonio desintoxicagdo.
Beta- ) Bacteroides ovatus, Produtora de Maior degconjugagéo e recir_culagéo
glucuronidase / Alto Ruminococcus sp. SR1/5, S-EQUOL estrogénica; relevante nos sintomas
Estroboloma Blautia producta hormonais.
Alistipes indistinctus, O excesso nem sempre é clinicamente
GCABA Bacteroides ovatus, Produtora de CABA  (til; interpretar em conjunto com a
Phocaeicola vulgatus microbiota e os sintomas.
. . . Produtora de Pode associar-se a gases sulfurados,
gsi{dizlflé;eigo Alto gﬁﬁf}g{v’fﬁ%dfﬁgﬂz}sfs sulfureto de irritacdo da mucosa, diarreia ou
9 hidrogénio inflamacgdo contextual.
) . Bacteroides salyersiae, Produtora de Pode associar-se a distensdo, gases e
Hidrogénio Alto Bacteroides nordii, hidrogénio fermentacio excessiva
Bacteroides ovatus 9 ¢ '
Ent faeci Produtora de Pode contribuir para cefaleia, urticaria,
Histamina Alto SIS S YT . ) rinite, diarreia, ansiedade ou
Clostridium perfringens histamina s K
reatividade alimentar.
LPS / Alistipes onderdonkii, Produtora de Maior risco de inflamagao de baixo
Endotoxin Alto Bilophila wadsworthia, lipopolissacaridos grau, permeabilidade e ativagao
otoxina Bacteroides ovatus (LPS) imunitaria.
Alistipes onderdonkii, B ———— Associa-se a fermentagao incompleta,
Succinato Paraprevotella xylaniphila, inat possivel inflamacao e disbiose
Alistipes shahii succinato gram-negativa contextual.
. . . . Menor suporte da barreira, menor
Butirato Baixo g‘éﬁﬁ#g;’“‘;‘%dfsgr%égzbsis gagfgtr;mdora de ténus anti-inflamatério e maior
vulnerabilidade da mucosa.
Mucina / Clostridium perfringens, Consumidora de Pode refletir baixa atividade
degradagao da Baixo P S muco mucolitica; avaliar Akkermansia no
mucosa contexto.

* A tabela recolhe as bactérias relacionadas com cada fungéo cuja abundancia se encontra fora dos intervalos de referéncia.

INTERPRETAGAO DO RESULTADO

Alteracao relevante do metabolito relativamente ao perfil de referéncia, com potencial repercus-

® DESFAVORAVEL sao sobre as fung¢des microbianas associadas

Alteracao moderada do metabolito relativamente ao perfil de referéncia, indicativa de um des-
equilibrio funcional de menor intensidade

www.overgenes.com 5
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2. COMPOSICAO DA AMOSTRA

Esta seccao resume os principais indicadores de qualidade e equilibrio da tua microbiota
intestinal. Através destes parametros avaliamos a riqueza, o equilibrio entre grupos bac-
terianos chave e a diversidade de microrganismos global, permitindo obter uma visao
geral do estado do teu ecossistema intestinal.

Intervalos de

Parametro referéncia Resultado
Diversidade (Indice de Shannon) 215-3.42 3.69
Racio Firmicutes / Bacteroidetes 1-10 0.27

Riqueza 200-800 432

A maior parte do ADN presente na amostra corresponde a microrganismos, especial-
mente bactérias. Além de outros grupos como arqueias, eucariotas e virus.

De seguida mostra-se a proporg¢ao de grupos taxonémicos presentes na tua amostra
em comparagao com os valores meédios da base de dados de referéncia.

0% 100%

99.9%
Bactérias 1

0% 100%

Média 98.8%

0% 100%

. Tu 0.1%
Arqueias .
0% 100%
Média @ o7»
0% 100%
. Tu <0.01%
Eucariotas .
0% 100%
Média . <0.01%
0% 100%
L Tu 0.1%
Virus .
0% 100%
Média @ os5%
www.overgenes.com 6
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3. BLOCO MICROBIOLOGICO

Top 20 espécies por abundancia

De seguida mostram-se as 20 espécies com maior abundancia relativa detetadas na
amostra, juntamente com a sua classificagao taxondmica, a sua abundancia e o intervalo

de referéncia correspondente.

Dominio

Referéncia (%)

Abundancia (%)

Microrganismo

Phocaeicola vulgatus
Bacteroides salyersiae
Alistipes putredinis
Bacteroides ovatus
Bacteroides stercoris
Odoribacter splanchnicus
Akkermansia muciniphila
Bacteroides uniformis
Phascolarctobacterium faecium
Alistipes shahii
Faecalibacterium prausnitzii
Bilophila wadsworthia
Bacteroides caccae

Segatella copri

Bacteroides xylanisolvens
[Ruminococcus] lactaris
Parabacteroides distasonis
Phocaeicola dorei
Bacteroides thetaiotaomicron

Alistipes finegoldii

Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria
Bactéria

Bactéria

0.000 -15.430
0.000 - 0.315
0.000 -8.339
0.000 -2.012
0.000 - 4.875
0.000 -1.132
0.000 - 4.192
0.011 -14.355
0.000 - 0.613
0.000 - 0.643
0.959 -12.099
0.000 - 0.139
0.000 -2.288
0.000 - 35.000
0.000 -1.014
0.000 -1.243
0.000 -2.902
0.000 -7.980
0.000 -1.933

0.000 -1.732

20.952

6.047

5.059

4.097

4.086

3.458

3.070

3.042

2.829

2.728

2575

2.070

1.940

1.913

1.761

1.731

1.688

1.670

1.646

1.530

www.overgenes.com
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BACTERIAS

Nesta seccao apresenta-se uma visao geral da composicao bacteriana do microbio-
ma intestinal. Incluem-se as bactérias cuja abundancia se encontra fora do intervalo de
referéncia (elevadas ou diminuidas), indicando para cada uma delas a sua abundancia
relativa, o intervalo de referéncia e a sua possivel relevancia funcional.

Bactérias elevadas

Mostram-se as espécies cuja abundancia é superior ao intervalo de referéncia. Em
funcao do contexto clinico, estas alteracdes podem associar-se a alteragcdes funcionais
relevantes do ecossistema intestinal.

Microrganismo Referéncia (%) Abundancia (%) Impacto funcional

Produtora de hidrogénio, Produtoras de

Bacteroides salyersiae 0.0-0.315 6.047 BCFA. Produtora de indol
Produtora de lipopolissacaridos (LPS), Pro-
Alistipes onderdonkii 0.0-0.01 0.755 dutora de propionato, Produtoras de succi-
nato
Produtora de sulfureto de hidrogénio, Pro6-
Bilophila wadsworthia 0.0-0.139 2.07 inflamatadria, Produtora de lipopolissacari-
dos (LPS)
Phascolarctobacterium faecium 0.0-0.613 2.829 Prod.utora de propionato, Consumidoras de
succinato
Parabacteroides johnsonii 0.0-0.043 0.621 Imunomoduladora
Desulfovibrio fairfieldensis 0.0-0.0 0.203 Prod.utora de SU|fu reto de hidrogénio, Con-
sumidora de butirato
L Produtora de acetato, Produtoras de succi-
Paraprevotella xylaniphila 0.0 -0472 1161 nato, Produtora de trimetilamina
Parabacteroides goldsteinii 0.0 -0.085 0.293 Produtoras de BCFA
o " Produtora de butirato, Produtoras de succi-
Alistipes shahii 0.0 -0.643 2.728 nato, Produtora de indol
Bacteroides nordii 0.0 — 0.005 0182 Produtora de hidrogénio, Produtoras de
BCFA
www.overgenes.com 8
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Bactérias diminuidas

Mostram-se as espécies cuja abundancia é inferior ao intervalo de referéncia. A sua
reducao pode indicar uma menor representacao de microrganismos.

Microrganismo Referéncia (%) Abundancia (%) Impacto funcional
Bacteroides sp. ZJ-18 8.0-450 0.002 Sem categoria funcional descrita
Bacteroides sedimenti 8.0-450 0.004 Sem categoria funcional descrita

Bacteroides graminisolvens 8.0-450 0.005 Produtora de hidrogénio, Produtoras de

BCFA

Bacteroides maternus 8.0-450 0.006 Sem categoria funcional descrita
Bacteroides zoogleoformans 8.0-450 0.008 Produtoras de BCFA

Bacteroides helcogenes 8.0-450 0.01 g?g:tora de hidrogénio, Produtoras de
Bacteroides pyogenes 8.0-450 0.016 Sem categoria funcional descrita
Bacteroides mucinivorans 8.0-450 0.017 Sem categoria funcional descrita
Bacteroides sp. HF-162 8.0-450 0.036 Sem categoria funcional descrita
Bacteroides caecimuris 8.0-450 0.04 grccﬁ:tora e ifteleieitalies {Eere Rl S e s

www.overgenes.com 9
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FUNGOS E LEVEDURAS

Nesta seccdo avalia-se a presenga de fungos e leveduras potencialmente relevantes
dentro do microbioma intestinal. Embora facam parte do ecossistema microbiano em
baixas abundancias, um crescimento excessivo de determinadas espécies pode associar-
se a processos de disbiose e alteracdes da saude intestinal.

Nao foram detectados fungos ou leveduras em niveis significativos na amostra analisada.

Painel analisado Resultado

48 espécies Nao detetadas

Géneros analisados:

Aspergillus spp., Blastomyces spp., Candida spp., Clavispora spp., Coccidioides spp., Cryptococcus spp., Debaryomyces
spp., Fusarium spp., Galactomyces spp., Geotrichum spp., Histoplasma spp., Kluyveromyces spp., Malassezia spp., Meye-
rozyma spp., Mucor spp., Paracoccidioides spp., Penicillium spp., Pichia spp., Rhizopus spp., Rhodotorula spp., Saccha-
romyces spp., Trichosporon spp., Yarrowia spp.

Ver ANEXO Il para a lista completa das espécies analisadas.

PARASITAS

Nesta seccdo analisa-se a presenca de parasitas intestinais de interesse clinico através
de técnicas de sequenciacao metagenomica. A detecao destes microrganismos pode ser
util no estudo de processos gastrointestinais e outras alteracdes associadas.

Nao foram detectados parasitas em niveis significativos na amostra analisada.

Painel analisado Resultado

33 espécies Nao detetadas

Géneros analisados:

Ancylostoma spp., Anisakis spp., Ascaris spp., Blastocystis spp., Chilomastix spp., Cryptosporidium spp., Cyclospora spp.,
Cystoisospora spp., Dientamoeba spp., Diphyllobothrium spp., Endolimax spp., Entamoeba spp., Enterobius spp., Fascio-
la spp., Giardia spp., Hymenolepis spp., lodamoeba spp., Isospora spp., Microsporidia, Necator spp., Pentatrichomonas
spp., Schistosoma spp., Strongyloides spp., Taenia spp., Toxoplasma spp., Trichuris spp., Trypanosoma spp.

Ver ANEXO Il para a lista completa das espécies analisadas.

www.overgenes.com 10
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VIRUS

Nesta seccao apresentam-se os virus identificados na amostra intestinal. A maior par-
te dos virus detetados corresponde ao viroma intestinal, composto principalmente por
bacteridofagos, microrganismos que infetam bactérias e desempenham um papel im-
portante no equilibrio e na regulacao da microbiota.

Virus Abundancia (%)

uncultured phage cr23_1 0.0204
Faecalibacterium phage FP_Brigit 0.0061
Wujia chipingensis 0.0031
uncultured phage cri3_1 0.002
Klebsiella phage KP8 0.0015
Carjivirus communis 0.0015
Jahgtovirus gastrointestinalis 0.0014

GENES DE RESISTENCIA

Estes genes constituem o denominado resistoma intestinal, um conjunto de determi-
nantes genéticos que podem conferir resisténcia a diferentes familias de antibidticos e
cuja presenca reflete o potencial de resisténcia do ecossistema microbiano.

A detecdo destes genes nao implica necessariamente que exista uma infecdo nem
que os microrganismos presentes sejam resistentes do ponto de vista clinico, mas
sim que fornece informacao sobre o perfil genético de resisténcia da microbiota e deve
interpretar-se sempre no contexto clinico e microbioldégico do doente.

Familia de antibiético = Portador principal

tet_Q TETRACYCLINE Bacteroidota 261

mef_En2 MACROLIDE Unclassified (no Kraken2) 157

aadE AMINOGLYCOSIDE Unclassified (no Kraken?2) 82

INnu_AN2  LINCOSAMIDE Bacteroidota 74

tet_32 TETRACYCLINE Bacillota 70

catAl3 PHENICOL Unclassified (no Kraken?2) 57
www.overgenes.com n
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4. FUNCIONALIDADE

Nesta seccdao apresentam-se as principais funcdes avaliadas do microbioma intestinal.
Para cada funcao mostram-se os microrganismos desequilibrados, o sentido da alte-
racao relativamente ao intervalo de referéncia e a sua possivel repercussao funcional.

INTERPRETAGAO DO RESULTADO

DESFAVORAVEL
? Elevado Alteracdo acima do intervalo de referéncia com possivel repercussao funcional desfavoravel.
& Diminuido Alteragdo abaixo do intervalo de referéncia com possivel repercussado funcional desfavoravel.

LIGEIRAMENTE DESFAVORAVEL

Elevado Alteragdo ligeira acima do intervalo de referéncia com possivel repercussao funcional desfavoravel.
Diminuido Alteragdo ligeira abaixo do intervalo de referéncia com possivel repercussao funcional desfavoravel.
FAVORAVEL
¢ Elevado Alteragdo acima do intervalo de referéncia associada a uma repercussao funcional favoravel.
¢ Diminuido Alteracdo abaixo do intervalo de referéncia associada a uma repercussdo funcional favoravel.
EQUILIBRADO

PN Dentro do

g Sem alteragdes fora do intervalo de referéncia.
intervalo

NOTA: A presenca de bactérias desequilibradas ndo implica necessariamente uma alteragao do estado global da fungdo.

HOMEOSTASE INTESTINAL

Avalia a capacidade da microbiota de manter o equilibrio intestinal e
proteger a integridade da barreira epitelial

» BARREIRA INTESTINAL

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reforcam as jungdes apertadas do epitélio intes-
tinal; protegem contra a entrada de antigénios
na corrente sanguinea.

Bacteroides thetaiotaomicron, Blautia obeum,
Adlercreutzia equolifaciens <

%» BACTERIAS BUCAIS

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

A sua presencga destacada sugere translocagao a
Streptococcus pasteurianus 1‘ partir da boca; assinala alteragdes do transito ou
da saude oral.
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MUCO INTESTINAL

Avalia a atividade de microrganismos envolvidos na preservacao,
estimulagéo e degradagdo da camada de muco intestinal

» CONSUMIDORA DE MUCO

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Degradam a camada de muco protetor; o seu ex-
Clostridium perfringens, Phocaeicola vulgatus P cesso afina a barreira e favorece a hiperpermea-
bilidade intestinal.

» REGULADORA DO MUCO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Mantém o equilibrio entre produgao e renovagao
do muco; fundamental para uma mucosa intes-
tinal saudavel.

Akkermansia muciniphila, Faecalibacterium
prausnitzii, Bacteroides thetaiotaomicron «

»®» ESTIMULADORA DO MUCO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reforcam ativamente a camada de muco prote-
tor; a sua presencga associa-se a Uma mucosa in-
testinal mais resiliente.

Butyricimonas virosa, Subdoligranulum variabi-
le, Clostridium perfringens
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EIXO DE INFLAMAGCAO INTESTINAL E
SISTEMA IMUNITARIO

Avalia a capacidade do microbioma de manter um equilibrio adequado
entre a tolerancia imunoldgica e a resposta inflamatéria

®» IMUNOMODULADORA

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Parabacteroides iohnsonii. Blautia pseudococ- Educam o sistema imunitario favorecendo a tole-
coides Blautia spj SCO5B48 P PEEN rancia (Tregs, IL-10); o seu défice associa-se a res-

postas imunitarias desreguladas.

% PRODUTORA DE LIPOPOLISSACARIDOS (LPS)

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Libertam endotoxina LPS; o seu excesso pode
1‘ atravessar a barreira intestinal e desencadear in-
flamacgao sistémica.

Alistipes onderdonkii, Bilophila wadsworthia,
Bacteroides ovatus

» PRO-INFLAMATORIA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Ativam vias inflamatdrias (TNF-0, IL-6); a sua so-
brerrepresentagao associa-se a inflamacao intes-
tinal de baixo grau.

Alistipes onderdonkii, Bilophila wadsworthia,
Bacteroides ovatus 1’

% ANTI-INFLAMATORIA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Travam a ativacgao inflamatéria local; um défi-
ce deixa o ecossistema sem contrapeso ao perfil
pré-inflamataério.

Faecalibacterium taiwanense, Faecalibacte-
rium duncaniae

www.overgenes.com 14
info@overgenes.com


https://overgenes.com/pt/analises-geneticas/

ID: 00000 Test
Microbiota Intestinal

INFECAO

Avaliar a presenga de microrganismos com potencial patogénico ou
oportunista que possam alterar o equilibrio do ecossistema intestinal

» PATOGENICOS

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Patogénicos potenciais; em niveis relevantes po-
dem causar infegao sintomatica ou ser cofatores
de inflamagao crénica.

Enterococcus faecium, Clostridium perfringens,
Enterocloster clostridioformis +
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AMINAS BIOGENICAS

Avaliar o potencial microbiano para produzir ou degradar aminas
biogénicas, como a histamina, derivadas do metabolismo de
aminoacidos

» PRODUTORA DE ESPERMIDINA

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Produzem espermidina, poliamina com efeito
Bacteroides ovatus PEEN autofagico, antienvelhecimento e melhorador da
barreira intestinal.

» CONSUMIDORA DE HISTAMINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Degradam a histamina libertada no intestino;
protegem contra sintomas de intolerancia ou
sensibilidade.

Bacteroides thetaiotaomicron, Bacteroides fra-
gilis, Bifidobacterium longum «

»®» PRODUTORA DE HISTAMINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Libertam histamina; em pessoas com baixa tole-
Enterococcus faecium, Clostridium perfringens 1 rancia pode induzir comichao, cefaleia ou sinto-
mas digestivos.

®» PRODUTORA DE CADAVERINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional
Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae 1. Produzem cadaverma,N uma amina bpgemca
marcadora de putrefacao proteica intestinal.
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» PRODUTORA DE PUTRESCINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Geram putrescina; em excesso indica fermen-

Escherichia coli ¢ tagao proteica excessiva e stress sobre a mucosa.

®» PRODUTORA DE TIRAMINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem tiramina; em excesso pode causar cri-
Enterococcus faecium, Enterococcus faecalis PEIS ses hipertensivas (interacdo IMAO) e enxaqueca
em individuos sensiveis.
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AGCC BENEFICOS

Avalia o potencial da microbiota para produzir acidos graxos de cadeia
curta benéficos, principalmente acetato, propionato e butirato

» PRODUTORA DE FORMATO

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Produzem formato como subproduto fermenta-
1‘ tivo; substrato para metanogénicos e acetogéni-
cos via Wood-Ljungdahl.

Bacteroides ovatus, Blautia luti, Phocaeicola
vulgatus

» PRODUTORA DE BUTIRATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem butirato, principal fonte de energia do
colondcito; reforga a barreira intestinal e modula
a inflamacao local.

Alistipes shahii, Butyricimonas virosa, [Clostri-
dium] symbiosum

»®» PRODUTORA DE ACETATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Fornecem acetato, substrato cruzado para pro-
dutores de butirato e modulador do metabolis-
mo lipidico.

Alistipes onderdonkii, Paraprevotella xylaniphi-
la, Alistipes indistinctus

» PRODUTORA DE PROPIONATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Geram propionato, acido gordo de cadeia curta
com efeito saciante, regulador da glicose e anti-
inflamatdrio sistémico.

Alistipes onderdonkii, Phascolarctobacterium
faecium, Paraprevotella clara

0
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» CONSUMIDORA DE ACETATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reciclam acetato para butirato, otimizando o
aproveitamento energético do ecossistema in-
testinal.

Anaqerostipes caccae, Blautia hydrogenotrophi-
ca

» CONSUMIDORA DE BUTIRATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reduzem a disponibilidade de butirato; um ex-
cesso compromete a energia colénica e a manu-

Bilophila wadsworthia, Desulfovibrio fairfiel- N
tencao da barreira.

densis

» CONSUMIDORA DE FORMATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reciclam formato evitando a sua acumulagao;
participam na regulagao do H2 intestinal e dos
gases associados.

Anaerobutyricum hallii, Methanobrevibacter
smithii, Anaerostipes hadrus
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EQUILIBRIO DO BUTIRATO

Avalia a capacidade do microbioma de produzir butirato, um acido graxo
de cadeia curta essencial para manter a integridade da barreira
intestinal, modular a inflamagao e fornecer energia aos colondcitos

» PRODUTORA DE BUTIRATO

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Produzem butirato, principal fonte de energia do
colondcito; reforga a barreira intestinal e modula
a inflamagao local.

Alistipes shahii, Butyricimonas virosa, [Clostri-
dium] symbiosum

» CONSUMIDORA DE BUTIRATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reduzem a disponibilidade de butirato; um ex-
1~ cesso compromete a energia colénica e a manu-
tengado da barreira.

Bilophila wadsworthia, Desulfovibrio fairfiel-
densis
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PRODUCAO DE GASES

Avaliar as vias microbianas relacionadas a produgao e ao consumo de
gases durante a fermentagéao intestinal

% PRODUTORA DE HIDROGENIO

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Libertam H2 durante a fermentacgdo; € normal
1‘ em guantidades moderadas, mas o excesso cau-
sa inchaco e flatuléncia.

Bacteroides salyersiae, Bacteroides nordii, Bac-
teroides ovatus

% PRODUTORA DE SULFURETO DE HIDROGENIO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

. . . o . Produzem H2S, gas genotdxico que danifica o
gélgé)if;/la wadsworthia, Desulfovibrio fairfiel 1~ ADN colonocitario e favorece a inflamacao quan-

do esta elevado.

»®» PRODUTORA DE METANO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem metano consumindo H2; o excesso

Methanobrevibacter smithii A associa-se a transito intestinal lento e obstipagao.
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METABOLISMO SACAROLITICO

Avalia a capacidade da microbiota de fermentar carboidratos e fibras,
gerando metabdlitos que influenciam o ambiente intestinal

» PRODUTORAS DE SUCCINATO

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Geram succinato, intermedidrio metabdlico; um
excesso pode irritar a mucosa se ndo for consu-
mido a tempo.

Alistipes onderdonkii, Paraprevotella xylaniphi-
la, Alistipes shahii

» CONSUMIDORAS DE SUCCINATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reciclam succinato em propionato, evitando
Phascolarctobacterium faecium PEES acumulagdes que poderiam favorecer descon-
forto intestinal.

»*» PRODUTORA DE LACTATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem lactato como substrato para outras
Enterocloster asparagiformis PN bactérias benéficas; em equilibrio favorece a fer-
mentagao sacarida.

» CONSUMIDORA DE LACTATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Evitam a acumulagao de lactato e redirecionam-
Anaqerostipes caccae PR no para AGCC benéficos; fundamental para um
metabolismo cruzado eficiente.
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METABOLISMO DAS GORDURAS

Avalia a participacao da microbiota na transformacgéo de gorduras e
acidos biliares no ambiente intestinal

% METABOLIZADORA DE ACIDOS BILIARES

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Modificam acidos biliares; um desequilibrio pode
afetar a absorcao de gorduras e produzir acidos
biliares secundarios pré-inflamatoérios.

Bilophila wadsworthia, Bacteroides ovatus,
[Clostridium] scindens
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’ METABOLISMO DAS PROTEINAS

& Avalia a capacidade microbiana de metabolizar proteinas e
W,&»E aminodcidos e gerar diferentes produtos de fermentacéo

» PROTEOLITICAS

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Fermentam proteinas ndo digeridas gerando
1‘ metabolitos téxicos (amodnia, fendis); um excesso
irrita a mucosa.

Alistipes onderdonkii, Alistipes shahii, Entero-
coccus faecium

% PRODUTORA DE AMONIO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Libertam amdnia que irrita a mucosa e sobreca-
Clostridium perfringens, Phocaeicola vulgatus 1 rrega o figado na sua desintoxicagdo; o seu ex-
cesso é pro-inflamatorio.

»®» PRODUTORAS DE BCFA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Geram acidos gordos de cadeia ramificada, mar-
¢ cadores de putrefacao intestinal e fermentagao
proteica excessiva.

Bacteroides salyersiae, Parabacteroides golds-
teinii, Bacteroides nordii

% PRODUGAO DE P-CRESOL

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Produzem p-cresol, uma toxina urémica associa-
Blautia hydrogenotrophica PN da a stress oxidativo e deterioracédo da fungao re-
nal.
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PROBIOTICOS

Avalia a presenca de microrganismos associados ao equilibrio da
microbiota, a fungdo de barreira e a modulagao do ambiente intestinal

» OUTRAS ESPECIES PROBIOTICAS

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Probidticos enddgenos (Akkermansia, F. praus-
Faecalibacterium duncaniae PN nitzii); marcadores de um ecossistema intestinal
saudavel e resiliente.

» BIFIDOBACTERIUM SPP

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Probidticos-chave: produzem lactato e acetato,
modulam aimunidade e favorecem a maturacao
da mucosa intestinal.

Bifidobacterium longum, Bifidobacterium ado-
lescentis, Bifidobacterium pseudocatenulatum «

®» LACTOBACILLUS SPP

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Probidticos lacticos classicos; reforcam a barreira,
Nao foram detetadas bactérias associadas PES inibem patogénicos e modulam a resposta imu-
nitaria.
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METABOLISMO DOS ESTROGENIOS

M Avalia o potencial da microbiota para transformar estrogénios e
L participar de sua circulagdo e disponibilidade no organismo

®» FORMADORA DO ESTROBOLOMA

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Reciclam estrogénios via O-glucuronidase; o seu
Bacteroides ovatus, Bacteroides xylanisolvens PN equilibrio influencia a satde hormonal, mamaria
e endometrial.

» PRODUTORA DE S-EQUOL

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Convertem isoflavonas (soja) em S-equol, fitoes-
1‘ trogénio com efeito protetor cardiovascular e 6s-
seo.

Bacteroides ovatus, Ruminococcus sp. SRI/5,
Blautia producta

®» CONSUMIDORA DE S-EQUOL

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Bacteroides uniformis, Adlercreutzia equolifa- Degradam S-equol; um excesso reduz a disponi-
ciens ¢ bilidade deste metabolito benéfico.
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@ VITAMINAS

E B.
7 ) Avalia o potencial da microbiota para participar da sintese,

@bCK) transformacao e utilizagao de certas vitaminas
©

»®» PRODUTORA DE VITAMINA K2

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Sintetizam menaquinonas (K2), envolvidas na
1‘ coagulacao, saude dssea e deposicdo correta de
calcio.

Clostridium perfringens, Enterococcus faecalis,
Blautia hydrogenotrophica

» PRODUTORA DE VITAMINA B12

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem vitamina B12, fundamental para a fu-
Collinsella aerofaciens PEES n¢do nervosa e hematopoiese; o aporte intestinal
complementa o dietético.

» PRODUTORA DE VITAMINA B9

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional
Bifidobacterium longum, Bifidobacterium ado- Sintetizam folato (B9), essencial para metilagao,
lescentis, Streptococcus thermophilus < sintese de ADN e maturacéo eritrocitaria.
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NEUROTRANSMISSORES

Avalia a capacidade funcional da microbiota de produzir, consumir e
modular neurotransmissores e outros compostos neuroativos
envolvidos na comunicagéo entre o intestino e o sistema nervoso

» PRODUTORA DE GABA

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Alistipes indistinctus, Bacteroides ovatus, Pho- Sintetizam GABA, neurotransmissor inibidor que
PEEN modula o eixo intestino-cérebro e favorece a re-

caeicola vulgatus ~
gulagao do stress.

®» PRODUTORA DE GLUTAMATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Libertam glutamato livre, neurotransmissor exci-
Phocaeicola vulgatus PEES tador e precursor de GABA, o seu equilibrio é fun-
damental no eixo intestino-cérebro.

% REGULACAO DA SEROTONINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Modulam a produgdo intestinal de serotonina
Enterococcus faecalis PN (90 % do total corporal); influenciam o humor e
a motilidade.

» PRODUTORA DE DOPAMINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem dopamina periférica que participa no
Hafnia paralvei PR eixo intestino-cérebro e na regulagdo do estado
de espirito.
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» PRODUTORA DE ACETILCOLINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Sintetizam acetilcolina, neurotransmissor envol-
vido na motilidade intestinal e na modulagao in-
flamatédria via nervo vago.

Streptococcus thermophilus, Streptococcus sali-
varius A

» CONSUMIDORA DE GABA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Degradam GABA local; a sua sobrerrepresen-
Nao foram detetadas bactérias associadas PN tacdo reduz a disponibilidade deste neurotrans-
missor calmante.
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EIXO INTESTINO-CEREBRO

Analisa as fungdes microbianas relacionadas a comunicagao
bidirecional entre o intestino e o cérebro, envolvidas na regulagdo do
humor, da resposta ao estresse e da fungao cognitiva

»®» PRODUTORA DE INDOL

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Produzem indol e derivados ligandos do recetor
ARR; reforcam a barreira intestinal e aimunidade
das mucosas.

Bacteroides salyersiae, Alistipes onderdonkii,
Alistipes shahii

» PRODUTORA DE QUINOLINATO

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem quinolinato via quinurenina; em ex-
cesso pode ter efeito excitotdxico sobre o sistema
nervoso.

[Clostridium] symbiosum, [Clostridium] scin-
dens, Ruminococcus albus «

»®» PRODUTORA DE IPA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Sintetizam acido indol-3-propidénico, antioxidan-
te e neuroprotetor que atravessa a barreira he-
matoencefalica.

[Clostridium] symbiosum, [Clostridium] scin-
dens, Clostridium perfringens «

» PRODUTORAS DE PROPIONATO DE IMIDAZOL

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Produzem imidazol-propionato (ImP) a partir de
Adlercreutzia equolifaciens, Eggerthella lenta PN histidina; ImP elevado associa-se a resisténcia a
insulina e diabetes tipo 2.
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% REGULADORAS DA SINTESE DE QUINURENINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Regulam o equilibrio quinurenina/triptofano,
Nao foram detetadas bactérias associadas PN fundamental para o balanco entre serotonina e
vias inflamatorias.
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EIXO INTESTINO-PELE

Analisa as fun¢des microbianas que podem influenciar o eixo intestino-
pele, participando de processos relacionados a inflamagao sistémica, a
resposta imune e a manutencao da salde da pele

»®» PROTETORA DA PELE

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

A sua presenca fortalece o eixo intestino-pele;
Paraprevotella clara PN associa-se a melhor hidratagdo cutanea e menor
inflamacao dermatoldgica.

» DISRUPTORA DA PELE

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

A sua sobreabundancia tem sido associada a
Clostridium perfringens, Enterococcus faecalis PEES surtos de acne, dermatite atdpica e outras alte-
ragcdes cutaneas inflamatérias.
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EIXO INTESTINO-CORACAO

Analisa as fungbes microbianas relacionadas a produgao de metabdlitos
que podem influenciar a saude cardiovascular, o metabolismo lipidico e a
funcéo vascular

»®» PRODUTORA DE TRIMETILAMINA

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Produzem TMA a partir de colina/carnitina; o fi-
Paraprevotella xylaniphila, Paraprevotella clara PN gado converte-o em TMAO, marcador de risco
cardiovascular.

» CONSUMIDORA DE TRIMETILAMINA

Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

Reduzem a carga de TMA antes de chegar ao fi-

Methanobrevibacter smithii « gado; protegem o perfil cardiovascular.
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EIXO INTESTINO-FIGADO

Avalia as fun¢des do microbioma envolvidas no metabolismo dos acidos
biliares, na desintoxica¢do e na comunicagdo funcional entre o intestino e
o figado

»®» PRODUTORA DE ETANOL

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Geram endoetanol que sobrecarrega o figado; o
Clostridium] scindens seu excesso associa-se a figado gordo ndo alcod-
L d
lico (NAFLD).
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INTOLERANCIAS

Analisa as fun¢des microbianas relacionadas a degradagao e ao
metabolismo de diferentes compostos alimentares, cuja alteragéo pode
favorecer processos de intolerancia ou uma menor tolerancia digestiva

» METABOLIZADORAS DA LACTOSE

Top bactérias desequilibradas Impacto funcional

Bacteroides thetaiotaomicron, Bifidobacterium Hidrolisam lactose intestinal, uma boa represen-

longum, Bifidobacterium adolescentis «> tacao indica boa tolerancia digestiva a produtos
! lacteos.
®» SENSIBILIDADE AO TRIGO
Top bactérias desequilibradas Estado Impacto funcional

A sua presenca associa-se a melhor digestao do
gldten e menor sintomatologia em individuos
sensiveis ndo celiacos (NCGS).

Eubacterium ramulus, Bifidobacterium lon-
gum, Rothia mucilaginosa «
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5. RECOMENDACOES GERAIS

As seguintes recomendacdes foram elaboradas a partir dos dominios funcionais que
apresentam alteragcdes na amostra analisada. O seu objetivo é favorecer o restabeleci-
mento do equilibrio do microbioma intestinal através de intervencdes nutricionais, ha-
bitos de vida e estratégias de suporte.

NOTA: As recomendagdes propostas constituem sugestdes baseadas no perfil microbioldgico obser-

vado e devem ser individualizadas consoante a situacao clinica, a evolucdo do doente e o critério do
profissional de saude.

DIVERSIDADE GLOBAL

Antes de aumentar a ingestao de fibra, € conveniente avaliar a composi¢cao da
microbiota, a presenca de gases, o padrdo do transito intestinal e a sintomatologia
digestiva. Além disso, aconselha-se evitar um consumo excessivo de polidis ou
prebiodticos concentrados e considerar a avaliagao de um possivel sobrecrescimento
bacteriano apenas quando a clinica o justifique, evitando qualquer tratamento
baseado exclusivamente numa diversidade elevada.

HOMEOSTASE INTESTINAL

Bactérias bucais

Priorizar de forma ativa: Frutas e legumes ricos em polifendis, frutos
vermelhos, roma, cha verde, cacau puro, azeite virgem extra, peixe azul
e alimentos ricos em vitamina C e zinco e favorecer uma mastigagao
adequada.

Alimentos

Intervencgao prioritaria e progressiva: Pectina, PHGG, beta-glucanos e

Prebidticos polifendis e ajustar a fibra ao transito e a tolerancia.

Avaliar Streptococcus salivarius ou Lactobacillus reuteri, selecionando

Probiéticos as espécies consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Avaliar probidticos orais com
Streptococcus salivarius ou Lactobacillus reuteri, e probidticos
intestinais consoante o perfil e zinco e vitamina D apenas se existir
défice.

Suplementos

&
©
@
@
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MUCO INTESTINAL

Consumidora de muco

Priorizar de forma ativa: Legumes cozinhados, mucilagens: chia/linhaca
Alimentos hidratadas, quiabo, aveia, abdbora, cenoura, peixe azul, azeite e frutos
vermelhos

Intervengao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, fibra de acacia,

Prebiéticos beta-glucanos e mucilagens

Avaliar Lacticaseibacillus rhamnosus, Lactiplantibacillus plantarum,
Probiéticos Bifidobacterium longum ou Akkermansia muciniphila, selecionando
as espécies consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Zinco-carnosina, L-glutamina,
vitamina A/D se défice e mega-3

® & © O

Suplementos

PERMEABILIDADE INTESTINAL

«
«

Aconselha-se reforcar a fungao de barreira intestinal através de um aumento
progressivo de fibra solUvel e amido resistente, acompanhado de legumes, frutas,
leguminosas bem toleradas, azeite e fontes dietéticas de dmega-3. Além disso, é
recomendavel eliminar o consumo de alcool e alimentos ultraprocessados, rever com o
médico o uso de AINE, inibidores da bomba de protdes e a presenca de obstipacao, e
considerar suplementos como zinco, vitamina D ou L-glutamina apenas quando exista
uma indicacdo clinica, evitando a suplementagdo sistematica com butirato.
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@ EIXO DE INFLAMAGCAO INTESTINAL E SISTEMA IMUNI-
TARIO

Produtora de lipopolissacaridos (LPS)

Priorizar de forma ativa: Aumentar legumes, aveia, leguminosas
toleradas, macga, pera, frutos vermelhos, roma3, cacau puro, azeite

Alimentos virgem extra e peixe azul e reduzir ultraprocessados, &lcool, aglicares
livres e excesso de gorduras saturadas.
L. Intervencao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos e
Prebidticos SEol 2o i <

fibra de acécia, polifendis e amido resistente de forma gradual.

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium breve ou
Probiéticos Lactiplantibacillus plantarum., selecionando as espécies consoante os
sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Avaliar dmega-3, vitamina D se existir
défice, zinco-carnosina, L-glutamina e probidticos com
Bifidobacterium longum, Bifidobacterium breve ou Lactobacillus
plantarum.

Suplementos

® ® © O

Pro-inflamatoéria

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica anti-inflamatdria: legumes
cozinhados e crus conforme a tolerancia, frutos vermelhos, roma, azeite
virgem extra, peixe azul, nozes, linhaga e chia e reduzir
ultraprocessados, alcool, agucares livres e gorduras trans.

Alimentos

Intervencao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina e beta-glucanos,
Prebidticos polifendis prebidticos e GOS ou inulina/FOS apenas se no
aumentarem os gases ou a dor.

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium breve ou
Probiéticos Lactiplantibacillus plantarum., selecionando as espécies consoante os
sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Avaliar dmega-3, vitamina D se existir
Suplementos  défice, curcumina, zinco-carnosina e probidticos com Bifidobacterium
longum, Bifidobacterium breve ou Lactobacillus plantarum.

® ® © O
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INFEGAO

Patogénicos

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica simples e bem tolerada,
legumes cozinhados, arroz, batata ou batata-doce, fruta inteira, azeite
virgem extra, peixe e proteinas magras e reduzir agucares livres, alcool,
ultraprocessados e alimentos de risco higiénico.

Alimentos

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG ou pectina como primeira
opgao se existir tolerancia, beta-glucanos e fibra de acéacia. Evitar iniciar
inulina/FOS se houver diarreia intensa, distensdo marcada ou suspeita
de sobrecrescimento.

Prebiéticos

Avaliar Saccharomyces boulardii, Lacticaseibacillus rhamnosus,
Probiéticos Lactiplantibacillus plantarum ou Bifidobacterium lactis, selecionando
as espécies consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Avaliar Saccharomyces boulardii,
Lactobacillus rhamnosus, Lactobacillus plantarum ou
Suplementos  Bifidobacterium lactis consoante o microrganismo, os sintomas € a
situacgao clinica e zinco-carnosina, vitamina D se existir défice e
6mega-3. Ndo substitui o tratamento médico quando indicado.

® ® 0 O

AMINAS BIOGENICAS

Produtora de histamina

Priorizar de forma ativa: Alimentos frescos: arroz, batata, frango/peru
Alimentos fresco, peixe muito fresco/congelado, courgette, cenoura, pepino, maca,
pera, mirtilos, azeite

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectinag, fibra de acacia e

Prebidticos evitar fermentados/prebidticos agressivos no inicio

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium breve ou
Probiéticos Lactiplantibacillus plantarum., selecionando as espécies consoante os
sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: DAO se aplicavel, vitamina C,
quercetina, B6, probidticos nao histaminogénicos e 6mega-3

® &® © O

Suplementos
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Produtora de cadaverina

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica anti-inflamatdria, legumes
cozinhados, frutas com baixa carga fermentativa conforme a tolerancia,
. azeite virgem extra, peixe azul, ovos se tolerados, proteinas magras
Alimentos . . . e
moderadas, tubérculos, arroz, quinoa, polifendis: frutos vermelhos,
roma, cacau puro, cha verde, ervas aromaticas, caldos suaves e
sementes moidas se toleradas

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos,
L. fibra de acacia, amido resistente com cautela, GOS/inulina apenas se
@ Prebiéticos ndo houver gases/SIBO, polifendis, mucilagens e introducdo do
prebidtico sempre gradual

Avaliar Saccharomyces boulardii, selecionando as espécies consoante
0s sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

®

Probiéticos

Avaliar de forma individualizada: Omega-3, polifendis, curcumina,

@ Suplementos zinco-carnosina, L—glutamlrja, gaccharomype; boulardii se aphcayel,
probidticos moduladores nao histaminogénicos, suporte digestivo
individualizado e evitar megadoses

Produtora de putrescina

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica anti-inflamatdria, legumes
cozinhados, frutas com baixa carga fermentativa conforme a tolerancia,
. azeite virgem extra, peixe azul, ovos se tolerados, proteinas magras
Alimentos p . . o
moderadas, tubérculos, arroz, quinoa, polifendis: frutos vermelhos,
roma, cacau puro, cha verde, ervas aromaticas, caldos suaves e
sementes moidas se toleradas

Intervencao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos,
o fibra de acacia, amido resistente com cautela, GOS/inulina apenas se
@ Prebidticos ndo houver gases/SIBO, polifendis, mucilagens e introdugéo do
prebidtico sempre gradual

Avaliar Saccharomyces boulardii, selecionando as espécies consoante

Probiéticos os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

S

Avaliar de forma individualizada: Omega-3, polifendis, curcumina,
zinco-carnosina, L-gl min harom lardii licavel

@ Suplementos co-carnosing, L-glutamina, saccharomyces boulard se aplicavel,
probidticos moduladores ndo histaminogénicos, suporte digestivo
individualizado e evitar megadoses

www.overgenes.com 40
info@overgenes.com


https://overgenes.com/pt/analises-geneticas/

ID: 00000 Test
Microbiota Intestinal

AGCC BENEFICOS

Produtora de formato

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica personalizada, legumes
Alimentos cozinhados, fibra sollvel, polifendis, proteina moderada, hidrato de
carbono complexo tolerado e azeite

Intervengao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos,

Prebidticos . 2 L A
fibra de acécia e escolher consoante a tolerancia

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium animalis subsp.
Probiéticos lactis ou Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies
consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Probidticos/suplementos apenas

Suplementos . . ; o
consoante o eixo, 6mega-3 e polifendis

® & © O

Consumidora de butirato

Priorizar de forma ativa: Priorizar alimentos que favorecam uma
producao sustentada e equilibrada de butirato: aveia, leguminosas
toleradas, tubérculos ou arroz arrefecidos, legumes variados, frutos
vermelhos, azeite virgem extra e frutos secos.

Alimentos

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos e
Prebidticos amido resistente em introdugao progressiva e ajustar consoante os
gases e o transito.

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium breve ou
Probiéticos Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies consoante os
sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Avaliar Bifidobacterium longum,
Bifidobacterium breve ou Lactobacillus plantarum para melhorar o
equilibrio fermentativo e dmega-3, vitamina D se existir défice e
suporte da mucosa quando clinicamente indicado.

Suplementos

® & © O
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EQUILIBRIO DO BUTIRATO

Consumidora de butirato

Priorizar de forma ativa: Priorizar alimentos que favorecam uma
producao sustentada e equilibrada de butirato: aveia, leguminosas
toleradas, tubérculos ou arroz arrefecidos, legumes variados, frutos
vermelhos, azeite virgem extra e frutos secos.

Alimentos

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos e
Prebidticos amido resistente em introdugao progressiva e ajustar consoante os
gases e o transito.

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium breve ou
Probiéticos Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies consoante os
sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Avaliar Bifidobacterium longum,
Bifidobacterium breve ou Lactobacillus plantarum para melhorar o
equilibrio fermentativo e dmega-3, vitamina D se existir défice e
suporte da mucosa quando clinicamente indicado.

Suplementos

® & © O

PRODUCAO DE GASES

Produtora de hidrogénio

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica personalizada, legumes
Alimentos cozinhados, fibra soluvel, polifendis, proteina moderada, hidrato de
carbono complexo tolerado e azeite

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos,

Prebidticos - P A
fibra de acacia e escolher consoante a tolerancia

Avaliar Bifidobacterium animalis subsp. lactis ou Lactiplantibacillus
Probiéticos plantarum, selecionando as espécies consoante os sintomas, o eixo
alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Probidticos/suplementos apenas
consoante o eixo, dmega-3 e polifendis

® & © O

Suplementos

www.overgenes.com 42
info@overgenes.com


https://overgenes.com/pt/analises-geneticas/

ID: 00000 Test
Microbiota Intestinal

Produtora de sulfureto de hidrogénio

Priorizar de forma ativa: Arroz, batata, abdbora, cenoura, pepino,
Alimentos courgette, azeite, frutos vermelhos, roma e proteinas moderadas e
distribuidas ao longo do dia

Intervengao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos e

@ Prebidticos fibra suave

Avaliar Bifidobacterium animalis subsp. lactis ou Lactiplantibacillus
Probidticos plantarum, selecionando as espécies consoante os sintomas, o eixo
alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Molibdénio sob critério clinico,

Suplementos . . . ~ .
zinco-carnosina, mega-3 e carvao/adsorventes apenas sob supervisio

METABOLISMO DAS PROTEINAS

Proteoliticas

Priorizar de forma ativa: Legumes cozinhados, hidrato de carbono
complexo tolerado, arroz/batata, aveia, frutas cozinhadas, azeite,
leguminosas em pequenas doses se toleradas e peixe em porgdes
moderadas

Alimentos

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, amido resistente

@ Prebiéticos suave e beta-glucanos

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium animalis subsp.
Probiéticos lactis ou Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies
consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: polifendis, dmega-3 e enzimas

S EIGE E digestivas se ma digestao proteica
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Produtora de amodnio

Priorizar de forma ativa: Hidrato de carbono complexo tolerado,

Alimentos legumes cozinhados, frutas, fibra sollvel, azeite e proteina moderada

Intervencao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos e

Prebiéticos - :
amido resistente suave

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium animalis subsp.
Probiéticos lactis ou Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies
consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Ornitina/aspartato apenas sob critério

Suplementos 4 . . <
médico, zinco e polifendis

® & © O

Produtoras de BCFA

Priorizar de forma ativa: Legumes cozinhados, tubérculos, arroz, aveia,

Alimentos fruta cozinhada, azeite e proteina mais vegetal ou peixe moderado

Intervencgao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina e amido resistente
suave

Prebiéticos

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium animalis subsp.
Probiéticos lactis ou Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies
consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: polifenois, 6mega-3 e suporte
digestivo

® & © O

Suplementos
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METABOLISMO DOS ESTROGENIOS

Produtora de S-EQUOL

Priorizar de forma ativa: Soja fermentada/n&o fermentada conforme a
Alimentos tolerancia: tempeh, tofu, edamame, leguminosas, linhaca, sésamo,
fibra, legumes e frutas polifendlicas

Intervengao prioritaria e progressiva: GOS, inulina se tolerada, PHGG,

Prebiéticos pectina e polifendis

Avaliar Bifidobacterium longum, Bifidobacterium animalis subsp.
Probiéticos lactis ou Lactiplantibacillus plantarum, selecionando as espécies
consoante os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Isoflavonas apenas sob critério clinico
e 6mega-3

® & © O

Suplementos

Consumidora de S-EQUOL

Priorizar de forma ativa: Dieta mediterranica anti-inflamatdria, legumes
cozinhados, frutas com baixa carga fermentativa conforme a tolerancia,
. azeite virgem extra, peixe azul, ovos se tolerados, proteinas magras
Alimentos % . . i
moderadas, tubérculos, arroz, quinoa, polifendis: frutos vermelhos,
roma, cacau puro, cha verde, ervas aromaticas, caldos suaves e
sementes moidas se toleradas

Intervencao prioritaria e progressiva: PHGG, pectina, beta-glucanos,
el fibra de acacia, amido resistente com cautela, GOS/inulina apenas se
@ Prebidticos nao houver gases/SIBO, polifendis, mucilagens e introducédo do
prebidtico sempre gradual

Avaliar Saccharomyces boulardii, selecionando as espécies consoante

Probisticos os sintomas, o eixo alterado e o objetivo clinico.

®

Avaliar de forma individualizada: Omega-3, polifendis, curcumina,
zinco-carnosina, L-glutamina, saccharomyces boulardii se aplicavel

@ Suplementos s =9 N . yee Iplicavel,
probidticos moduladores ndo histaminogénicos, suporte digestivo
individualizado e evitar megadoses
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® VITAMINAS
@20
Og®

Produtora de vitamina K2

Priorizar de forma ativa: Aveia, cevada, arroz/batata arrefecidos, banana
verde, leguminosas conforme a tolerancia, alcachofra, espargo,
@ Al alho-francés, cebola, alho suave, cenoura cozida, abdbora, maca/pera
Imentos cozida, frutos vermelhos, rom3, citrinos, cacau puro, azeite virgem extra,
nozes, améndoas, sementes de linhaca/chia, iogurte/kefir se tolerado e
legumes variados da época

Intervencdo prioritaria e progressiva: Inulina/FOS se tolerada, GOS,

@ Prebisticos amidq rgsiste_nte, PHGG, pgc_tina, beta-glt_Jcanos, grabinoxilano.s, fibra
de acacia, polifendis prebidticos, lactoferrina no eixo Lactobacillus e
acido clorogénico quando aplicavel

Avaliar Bifidobacterium longum ou Bifidobacterium animalis subsp.
@ Probidticos lactis, selecionando as espécies consoante os sintomas, o eixo alterado
e o objetivo clinico.

Avaliar de forma individualizada: Probidticos dirigidos consoante o eixo:
Bifidobacterium/Lactobacillus, 5mega-3, vitamina D se défice,

Suplementos . . - z . - L. ;
zinco-carnosina, L-glutamina, magnésio, polifendis, mucilagens e
multiestirpe apenas se tolerado
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ANEXO I: MICRORGANISMOS DETETADOS

Neste anexo apresenta-se a lista de bactérias, arqueias e eucariotas detetadas e inclui-
das na analise geral do microbioma intestinal. Esta lista nao inclui os microrganismos
avaliados através de painéis especificos de virus, fungos, leveduras e parasitas, cujos re-
sultados sdo apresentados de forma independente.

Microrganismo Dominio Ref. min. (%) Ref. max. (%) Abundancia (%)

Phocaeicola vulgatus Bactéria 0.000 15.430 20.952
Bacteroides salyersiae Bactéria 0.000 0.315 6.047
Alistipes putredinis Bactéria 0.000 8.339 5.059
Bacteroides ovatus Bactéria 0.000 2.012 4.097
Bacteroides stercoris Bactéria 0.000 4.875 4.086
Odoribacter splanchnicus Bactéria 0.000 1132 3.458
Akkermansia muciniphila Bactéria 0.000 4192 3.070
Bacteroides uniformis Bactéria 0.0m 14.355 3.042
Phascolarctobacterium faecium Bactéria 0.000 0.613 2.829
Alistipes shahii Bactéria 0.000 0.643 2728
Faecalibacterium prausnitzii Bactéria 0.959 12.099 2.575
Bilophila wadsworthia Bactéria 0.000 0.139 2.070
Bacteroides caccae Bactéria 0.000 2.288 1.940
Segatella copri Bactéria 0.000 35.000 1.913
Bacteroides xylanisolvens Bactéria 0.000 1.014 1.761
[Ruminococcus] lactaris Bactéria 0.000 1.243 1.731
Parabacteroides distasonis Bactéria 0.000 2902 1.688
Phocaeicola dorei Bactéria 0.000 7.980 1.670
Bacteroides thetaiotaomicron Bactéria 0.000 1.933 1.646
Alistipes finegoldii Bactéria 0.000 1.732 1.530
Parabacteroides merdae Bactéria 0.000 2217 1.224
Paraprevotella xylaniphila Bactéria 0.000 0.472 1161
Simiaoa sunii Bactéria - - 1.023
uncultured Alistipes sp. Bactéria - - 0.994
Ruminococcus bicirculans (ex Wegman et al. Bactéria 0.100 8.000 0.945
2014)

Alistipes communis Bactéria 0.500 12.000 0.903
Escherichia coli Bactéria 0.000 1.743 0.826
Alistipes onderdonkii Bactéria 0.000 0.010 0.755
[Ruminococcus] torques Bactéria 0.000 2.632 0.712
Mediterraneibacter gnavus Bactéria 0.050 3.500 0.691
Butyricimonas virosa Bactéria 0.000 0.210 0.690
Parabacteroides johnsonii Bactéria 0.000 0.043 0.621
Blautia obeum Bactéria 0.000 1.685 0.620
Bacteroides fragilis Bactéria 0.000 1152 0.554
Alistipes dispar Bactéria 0.500 12.000 0.521
Vescimonas coprocola Bactéria - - 0.440
Alistipes indistinctus Bactéria 0.000 0.201 0.434
Dorea longicatena Bactéria 0.000 3152 0.424
Dysosmobacter welbionis Bactéria - - 0.370
Blautia wexlerae Bactéria 0.001 1180 0.370
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Lachnospira eligens Bactéria 0.000 3.814 0.327
Collinsella aerofaciens Bactéria 0.000 6.241 0.325
Parabacteroides goldsteinii Bactéria 0.000 0.085 0.293
Eubacterium ramulus Bactéria 0.000 0.360 0.277
Barnesiella intestinihominis Bactéria 0.000 2.650 0.255
Sutterella wadsworthensis Bactéria - - 0.250
Eubacterium ventriosum Bactéria 0.000 0.410 0.246
Allocoprococcus comes Bactéria - - 0.245
Vescimonas fastidiosa Bactéria - - 0.244
Flavonifractor plautii Bactéria 0.000 0.504 0.204
Desulfovibrio fairfieldensis Bactéria 0.000 0.000 0.203
Faecalibacterium duncaniae Bactéria 1.000 18.000 0.186
Alistipes senegalensis Bactéria 0.500 12.000 0.186
Faecalibacterium sp. 14-1-79 Bactéria 1.000 18.000 0.182
Bacteroides nordii Bactéria 0.000 0.005 0.182
Intestinimonas butyriciproducens Bactéria 0.000 0.067 0.177
Faecalibacillus intestinalis Bactéria - - 0.177
Butyricimonas faecihominis Bactéria - - 0.176
Bacteroides zhangwenhongii Bactéria 8.000 45.000 0175
Bacteroides sp. M10 Bactéria 8.000 45.000 0.173
Ruthenibacterium lactatiformans Bactéria 0.000 0.439 0172
Mediterraneibacter faecis Bactéria 0.050 3.500 0.169
Alistipes sp. dk3624 Bactéria 0.500 12.000 0.164
Clostridioides difficile Bactéria 0.000 0.500 0.156
Dorea formicigenerans Bactéria 0.000 1.006 0151
Hominenteromicrobium mulieris Bactéria - - 0127
[Clostridium] symbiosum Bactéria 0.000 0.022 0125
Faecalibacterium sp. PGM34 Bactéria 1.000 18.000 0.125
Pusillibacter faecalis Bactéria - - 0123
Faecalibacterium sp. 13-3-33 Bactéria 1.000 18.000 0122
Lawsonibacter asaccharolyticus Bactéria 0.000 0.155 0118
Bacteroides finegoldii Bactéria 0.000 0.353 on7z
Bacteroides difficilis Bactéria 8.000 45.000 015
Barnesiella sp. An22 Bactéria - - 0114
Adlercreutzia equolifaciens Bactéria 0.000 0.460 0.105
Phocaeicola salanitronis Bactéria 1.000 25.000 0.105
Agathobacter rectalis Bactéria 0.500 10.000 0.103
Thomasclavelia spiroformis Bactéria - - 0.099
Roseburia intestinalis Bactéria 0.000 2023 0.095
Alistipes ihumii Bactéria 0.500 12.000 0.094
Bacteroides eggerthii Bactéria 0.000 1.356 0.093
Bacteroides sp. D2 Bactéria 0.000 0.000 0.088
Anaerobutyricum hallii Bactéria 0.000 2.631 0.088
Bacteroides cellulosilyticus Bactéria 0.000 1.205 0.085
Alistipes sp. i18-0019-D1 Bactéria 0.500 12.000 0.085
Anaerotruncus colihominis Bactéria 0.000 0.019 0.079
[Clostridium] innocuum Bactéria 0.000 0.034 0.076
Owariibacterium komagatae Bactéria - - 0.073
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Bacteroides hominis Bactéria 8.000 45.000 0.073
Enterococcus faecium Bactéria 0.000 0.000 0.072
Butyricimonas paravirosa Bactéria - - 0.072
Paraprevotella clara Bactéria 0.000 0.012 0.071
Eggerthella lenta Bactéria 0.000 0.169 0.070
Faecalibacterium sp. IP-3-29 Bactéria 1.000 18.000 0.070
Pseudoprevotella muciniphila Bactéria - - 0.068
Roseburia hominis Bactéria 0.000 0.994 0.068
Bacteroides celer Bactéria 8.000 45.000 0.068
Faecalibacterium sp. IP-1-18 Bactéria 1.000 18.000 0.067
Blautia massiliensis (ex Durand et al. 2017) Bactéria 1.000 12.000 0.066
Faecalibacterium sp. 12-3-92 Bactéria 1.000 18.000 0.065
Bacteroides sp. CACC 737 Bactéria 8.000 45.000 0.065
Coprobacter secundus Bactéria 0.000 0.036 0.063
Bacteroides faecis Bactéria 0.000 0.393 0.061
Faecalibacterium sp. 13-3-89 Bactéria 1.000 18.000 0.060
Jutongia sp. SJQ-6 Bactéria - - 0.059
Bacteroides sp. AIC1 Bactéria 8.000 45.000 0.059
Dysosmobacter sp. Phy Bactéria - - 0.057
Parabacteroides sp. CTO6 Bactéria 0.500 8.000 0.057
Bacteroides luhongzhouii Bactéria 8.000 45.000 0.055
Ruminococcus sp. SR1/5 Bactéria 0.100 8.000 0.054
Dorea amylophila Bactéria 0.100 4.000 0.053
Faecalibacterium sp. i21-0019-B1 Bactéria 1.000 18.000 0.049
Bacteroides sp. DH3716P Bactéria 8.000 45.000 0.047
Blautia sp. SCO5B48 Bactéria 1.000 12.000 0.047
Bacteroides parvus Bactéria 8.000 45.000 0.046
Roseburia faecis Bactéria 0.000 6.476 0.044
Bacteroides faecium Bactéria 8.000 45.000 0.044
Faecalibacterium hominis (ex Afrizal et al. 2022) Bactéria 1.000 18.000 0.043
[Clostridium] scindens Bactéria 0.000 0.000 0.043
Enterocloster lavalensis Bactéria 0.000 0.008 0.042
Faecalibacterium sp. 14-3-84 Bactéria 1.000 18.000 0.042
Blautia luti Bactéria 1.000 12.000 0.042
Oxalobacter aliiformigenes Bactéria - - 0.041
Clostridium sp. M62/1 Bactéria 0.000 1.000 0.041
Bacteroides caecimuris Bactéria 8.000 45.000 0.040
Coprobacter fastidiosus Bactéria 0.000 0.215 0.040
Oscillibacter hominis Bactéria - - 0.040
Bacteroides intestinalis Bactéria 0.000 0.338 0.038
Pseudoflavonifractor gallinarum Bactéria - - 0.037
Barnesiella viscericola Bactéria - - 0.036
Bacteroides sp. HF-162 Bactéria 8.000 45.000 0.036
Enterocloster bolteae Bactéria 0.000 0.043 0.034
Subdoligranulum variabile Bactéria 0.050 3.000 0.034
Emergencia timonensis Bactéria - - 0.033
Muribaculum intestinale Bactéria - - 0.033
Faecalibacterium taiwanense Bactéria 1.000 18.000 0.032
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Butyricimonas faecalis Bactéria - - 0.029
Eisenbergiella porci Bactéria - - 0.029
Faecalibacterium sp. 7 Bactéria 1.000 18.000 0.027
Enterocloster clostridioformis Bactéria 0.000 0.005 0.027
Sellimonas catena Bactéria - - 0.026
Adlercreutzia hattorii Bactéria 0.000 1.500 0.024
Holdemania massiliensis Bactéria - - 0.024
Gordonibacter urolithinfaciens Bactéria - - 0.024
Faecalibacterium sp. i25-0019-C1 Bactéria 1.000 18.000 0.023
Collinsella sp. i05-0019-G5 Bactéria 0.000 5.000 0.023
Anaerostipes hadrus Bactéria 0.002 3908 0.022
Blautia producta Bactéria 0.000 0.000 0.021
Faecalibacterium wellingii Bactéria 1.000 18.000 0.020
Hungatella hathewayi Bactéria 0.000 0.012 0.020
uncultured Subdoligranulum sp. Bactéria - - 0.020
Parabacteroides absconsus Bactéria 0.500 8.000 0.020
Ruminococcus callidus Bactéria 0.000 0.034 0.019
Flintibacter sp. KGMBO0O0164 Bactéria - - 0.019
Bacteroides mucinivorans Bactéria 8.000 45.000 0.017
Parabacteroides sp. ASD2025 Bactéria 0.500 8.000 0.017
Oscillibacter sp. PEA192 Bactéria - - 0.017
Eshraghiella crossota Bactéria - - 0.017
Christensenella massiliensis Bactéria - - 0.017
Bacteroides pyogenes Bactéria 8.000 45.000 0.016
Hungatella sp. SB206 Bactéria - - 0.016
Enterocloster asparagiformis Bactéria 0.000 0.004 0.016
Muribaculum gordoncarteri Bactéria - - 0.015
Blautia hansenii Bactéria 0.000 0.000 0.015
Phocaeicola coprophilus Bactéria 0.000 0.000 0.015
Paramuribaculum intestinale Bactéria - - 0.015
Blautia hydrogenotrophica Bactéria 0.000 0.004 0.015
Ruminococcus champanellensis Bactéria 0.100 8.000 0.014
Segatella hominis Bactéria 0.000 35.000 0.013
Desulfovibrio piger Bactéria 0.000 0.327 0.013
Hoskinsella hominis Bactéria - - 0.012
Wansuia hejianensis Bactéria - - 0.01
Solibaculum mannosilyticum Bactéria - - 0.01
Coprococcus sp. ART55/1 Bactéria 0.100 5.000 0.0Mm
Roseburia rectibacter Bactéria 0.500 10.000 0.010
Marvinbryantia formatexigens Bactéria - - 0.010
Bacteroides helcogenes Bactéria 8.000 45.000 0.010
Blautia argi Bactéria 0.000 0.000 0.010
Sellimonas intestinalis Bactéria 0.000 0.01 0.009
Acutalibacter muris Bactéria - - 0.009
Catenibacterium sp. co_0103 Bactéria - - 0.009
Eubacterium callanderi Bactéria 0.000 0.000 0.009
Streptococcus pneumoniae Bactéria 0.050 3.000 0.008
Bacteroides zoogleoformans Bactéria 8.000 45.000 0.008
www.overgenes.com 50

info@overgenes.com


https://overgenes.com/pt/analises-geneticas/

ID: 00000 Test
Microbiota Intestinal

Clostridium cadaveris Bactéria 0.000 1.000 0.008
Eubacterium maltosivorans Bactéria 0.100 5.000 0.008
Sodaliphilus pleomorphus Bactéria - - 0.008
Parabacteroides chongii Bactéria 0.500 8.000 0.007
Duncaniella dubosii Bactéria - - 0.007
Butyricicoccus porcorum Bactéria - - 0.007
Clostridium sp. BINOO13 Bactéria 0.000 1.000 0.007
Qiania dongpingensis Bactéria - - 0.007
Roseburia sp. 831b Bactéria 0.500 10.000 0.007
Parabacteroides faecis Bactéria 0.500 8.000 0.006
Clostridium perfringens Bactéria 0.000 0.000 0.006
Agathobaculum massiliense Bactéria - - 0.006
[Clostridium] hylemonae Bactéria 0.000 1.000 0.006
Coprococcus eutactus Bactéria 0.000 3.036 0.006
Bacteroides maternus Bactéria 8.000 45.000 0.006
Kineothrix sedimenti Bactéria - - 0.006
Romboutsia ilealis Bactéria 0.000 0.01 0.006
Schaalia odontolytica Bactéria 0.000 0.008 0.006
Thomasclavelia ramosa Bactéria - - 0.006
Actinomyces sp. oral taxon 414 Bactéria - - 0.005
Sporosarcina sp. P37 Bactéria - - 0.005
Claveliimonas bilis Bactéria - - 0.005
Gordonibacter pamelaeae Bactéria 0.000 0.61 0.005
Amedibacterium intestinale Bactéria - - 0.005
Acidaminobacterium chupaoyuni Bactéria - - 0.005
Lactonifactor longoviformis Bactéria 0.000 0.000 0.005
Spiroplasma endosymbiont of Crioceris asparagi Bactéria - - 0.005
Christensenella minuta Bactéria 0.000 0.000 0.005
Faecalibaculum rodentium Bactéria - - 0.005
Caproiciproducens sp. LBM24188 Bactéria - - 0.005
Bacteroides graminisolvens Bactéria 8.000 45.000 0.005
Clostridium sp. OS1-26 Bactéria 0.000 1.000 0.005
Eubacterium sp. MSJ-33 Bactéria 0.100 5.000 0.005
Mesoplasma florum Bactéria - - 0.004
Massilimicrobiota timonensis Bactéria 0.000 0.000 0.004
Clostridium sp. MB40-C1 Bactéria 0.000 1.000 0.004
Christensenella sp. MSJ-20 Bactéria - - 0.004
Pediococcus claussenii Bactéria - - 0.004
Streptococcus sanguinis Bactéria 0.000 0.001 0.004
Bacteroides sedimenti Bactéria 8.000 45.000 0.004
Sporanaerobacter sp. Bactéria - - 0.004
Neoehrlichia mikurensis Bactéria - - 0.004
Mitsuokella multacida Bactéria 0.000 0.000 0.004
Companilactobacillus sp. DQM5 Bactéria - - 0.004
Chordicoccus furentiruminis Bactéria - - 0.004
Faecalimonas umbilicata Bactéria - - 0.004
Blautia pseudococcoides Bactéria 1.000 12.000 0.004
Brevibacterium luteolum Bactéria - - 0.004
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Floricoccus penangensis Bactéria - - 0.004
Agathobaculum sp. NTUH-O15-33 Bactéria - - 0.004
Sporosarcina sp. FSL K6-1522 Bactéria - - 0.004
Roseburia sp. 499 Bactéria 0.500 10.000 0.004
Spiroplasma endosymbiont of Virgichneumon Bactéria - - 0.004
dumeticola

Gemella sp. zg-570 Bactéria - - 0.004
Streptococcus pyogenes Bactéria 0.050 3.000 0.004
Vagococcus jeotgali Bactéria - - 0.004
Parabacteroides sp. APCI149_11_2_Y6 Bactéria 0.500 8.000 0.004
Clostridium sp. SY8519 Bactéria 0.000 1.000 0.004
Rummeliibacillus stabekisii Bactéria - - 0.004
Paraglaciecola psychrophila Bactéria - - 0.003
Shewanella benthica Bactéria - - 0.003
Romboutsia hominis Bactéria - - 0.003
Geosporobacter ferrireducens Bactéria - - 0.003
Caproiciproducens puteiluti Bactéria - - 0.003
Intestinibacter bartlettii Bactéria 0.000 0.255 0.003
Mediterraneibacter glycyrrhizinilyticus Bactéria 0.050 3.500 0.003
Streptococcus canis Bactéria 0.050 3.000 0.003
Desulfosporosinus youngiae Bactéria - - 0.003
Bifidobacterium longum Bactéria 0.000 4.324 0.003
Erysipelatoclostridium sp. An173 Bactéria - - 0.003
Flavobacterium sp. N3904 Bactéria - - 0.003
uncultured Bacteroides sp. Bactéria - - 0.003
Paenibacillus sp. FSL R10-2734 Bactéria - - 0.003
Streptobacillus moniliformis Bactéria - - 0.003
Clostridium sp. HCS.1 Bactéria 0.000 1.000 0.003
Eubacterium limosum Bactéria 0.000 0.000 0.003
Sellimonas caecigallum Bactéria - - 0.003
Hominifimenecus sp. rT4P-3 Bactéria - - 0.003
Bacillus sp. AK128 Bactéria - - 0.003
Tannerella serpentiformis Bactéria - - 0.003
Bengtsoniella intestinalis Bactéria - - 0.003
Ruminococcus albus Bactéria 0.100 8.000 0.003
Blautia parvula Bactéria 1.000 12.000 0.003
Streptococcus urinalis Bactéria 0.050 3.000 0.003
Prevotella communis Bactéria 0.000 35.000 0.003
Fusobacterium necrophorum Bactéria - - 0.003
Ruminococcus bovis Bactéria 0.100 8.000 0.003
Porphyromonas gingivalis Bactéria - - 0.003
Prevotella melaninogenica Bactéria 0.000 35.000 0.003
Candidatus Pelagibacter sp. RS40 Bactéria - - 0.003
Enterococcus casseliflavus Bactéria - - 0.003
Clostridium sp. 10cd* Bactéria 0.000 1.000 0.003
Lactobacillus jensenii Bactéria 0.000 2.000 0.003
Haemophilus pittmaniae Bactéria 0.000 0.000 0.003
Prevotella intermedia Bactéria 0.000 35.000 0.003
Collinsella stercoris Bactéria 0.000 5.000 0.003
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Seonamhaeicola sp. ML3 Bactéria - - 0.003
Streptococcus suis Bactéria 0.050 3.000 0.003
Ehrlichia chaffeensis Bactéria - - 0.002
Lacrimispora sp. BS-2 Bactéria - - 0.002
Ruminococcus gauvreauii Bactéria 0.100 8.000 0.002
Porphyromonas levii Bactéria - - 0.002
Vibrio sp. DWOOT Bactéria - - 0.002
Vibrio parahaemolyticus Bactéria - - 0.002
Pontibacter akesuensis Bactéria - - 0.002
Vibrio artabrorum Bactéria - - 0.002
Streptococcus pasteurianus Bactéria 0.000 0.000 0.002
Streptococcus australis Bactéria 0.000 0.001 0.002
Finegoldia magna Bactéria 0.000 0.000 0.002
Parolsenella catena Bactéria - - 0.002
Salinimonas lutimaris Bactéria - - 0.002
Campylobacter sp. RM16192 Bactéria - - 0.002
Clostridium sp. C1 Bactéria 0.000 1.000 0.002
Clostridium pasteurianum Bactéria 0.000 1.000 0.002
Trichlorobacter lovleyi Bactéria - - 0.002
Trueperella pyogenes Bactéria - - 0.002
Slackia heliotrinireducens Bactéria - - 0.002
Rhodococcus erythropolis Bactéria - - 0.002
Olsenella sp. oral taxon 807 Bactéria - - 0.002
Hujiaoplasma nucleasis Bactéria - - 0.002
Hafnia paralvei Bactéria 0.000 0.000 0.002
Chromobacterium sp. IIBBL 290-4 Bactéria - - 0.002
Neokomagataea tanensis Bactéria - - 0.002
Paenibacillus konkukensis Bactéria - - 0.002
Haemophilus parainfluenzae Bactéria 0.000 0.078 0.002
Caproicibacterium amylolyticum Bactéria - - 0.002
Oceanidesulfovibrio marinus Bactéria - - 0.002
Spiroplasma mirum Bactéria - - 0.002
Rothia mucilaginosa Bactéria 0.000 0.006 0.002
Lacrimispora sp. HJ-01 Bactéria - - 0.002
Gemella sanguinis Bactéria 0.000 0.004 0.002
Proteiniphilum saccharofermentans Bactéria - - 0.002
Streptococcus mitis Bactéria 0.000 0.005 0.002
Parvimonas micra Bactéria 0.000 0.000 0.002
Polaribacter gangjinensis Bactéria - - 0.002
Intestinibacillus sp. NTUH-41-i26 Bactéria - - 0.002
Klebsiella pneumoniae Bactéria 0.000 0.056 0.002
Novisyntrophococcus fermenticellae Bactéria - - 0.002
Salinibacter ruber Bactéria - - 0.002
Mycoplasma phocoenae Bactéria - - 0.002
Lacrimispora saccharolytica Bactéria 0.000 0.007 0.002
Butyrivibrio fibrisolvens Bactéria - - 0.002
Bifidobacterium adolescentis Bactéria 0.000 8.382 0.002
Bacteroides sp. ZJ-18 Bactéria 8.000 45.000 0.002
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Anaqerostipes caccae Bactéria 0.000 0.000 0.002
Ethanoligenens harbinense Bactéria - - 0.002
Longicatena caecimuris Bactéria - - 0.002
Streptococcus thermophilus Bactéria 0.000 0.493 0.002
Bacillus gobiensis Bactéria - - 0.002
Enterococcus faecalis Bactéria 0.000 0.000 0.002
Thermodesulfobacterium sp. TAT Bactéria - - 0.002
Caproicibacterium sp. BINOOO3 Bactéria - - 0.002
Aristaeella lactis Bactéria - - 0.002
Pediococcus argentinicus Bactéria - - 0.002
Xylanibacter ruminicola Bactéria - - 0.002
Clostridium sp. MBO5 Bactéria 0.000 1.000 0.002
Anaqerostipes sp. PCI8 Bactéria 0.050 3.000 0.002
Pseudomonas putida Bactéria - - 0.002
Eggerthella guodeyinii Bactéria - - 0.002
Bifidobacterium pseudocatenulatum Bactéria 0.000 0.613 0.002
Slackia exigua Bactéria - - 0.002
Schaalia sp. HMT-172 Bactéria - - 0.002
Guyparkeria halophila Bactéria - - 0.002
Leptodesmis sichuanensis Bactéria - - 0.002
Leucobacter triazinivorans Bactéria - - 0.002
Neorhizobium sp. CSC1952 Bactéria - - 0.002
Hymenobacter weizhouensis Bactéria - - 0.002
Mixta gaviniae Bactéria - - 0.002
Porphyromonas sp. oral taxon 275 Bactéria - - 0.002
Prevotella sp. E13-17 Bactéria 0.000 35.000 0.002
Prevotella heparinolytica Bactéria 0.000 35.000 0.002
Prevotella sp. Rep29 Bactéria 0.000 35.000 0.002
Achromobacter deleyi Bactéria - - 0.002
Arabiibacter massiliensis Bactéria - - 0.002
Francisella adeliensis Bactéria - - 0.002
Paenibacillus sp. FSL H8-0537 Bactéria - - 0.002
Bosea sp. PAMC 26642 Bactéria - - 0.002
Emergencia sp. ILR.KKO10 Bactéria - - 0.002
Methylomarinum roseum Bactéria - - 0.002
Calditerrivibrio nitroreducens Bactéria - - 0.002
Mycoplasmopsis gallinarum Bactéria - - 0.002
Bifidobacterium sp. ESLO769 Bactéria 0.500 12.000 0.002
Porphyromonas asaccharolytica Bactéria 0.000 0.000 0.002
Shewanella basaltis Bactéria - - 0.002
Segatella oris Bactéria 0.000 35.000 0.002
Amycolatopsis bartoniae Bactéria - - 0.002
Fusobacterium hominis Bactéria - - 0.002
Phascolarctobacterium succinatutens Bactéria 0.000 1.752 0.002
Lachnoclostridium phytofermentans Bactéria - - 0.002
Mycoplasma sp. 1018B Bactéria - - 0.002
Clostridium botulinum Bactéria 0.000 1.000 0.002
Maricaulis sp. MITO60901 Bactéria - - 0.002
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Microtetraspora malaysiensis Bactéria - - 0.002
Akkermansia sp. EB-AMDK43 Bactéria 0.050 4.000 0.001
Breznakiella homolactica Bactéria - - 0.001
Haliangium ochraceum Bactéria - - 0.001
Frigoribacterium sp. NBH87 Bactéria - - 0.001
Fusarium oxysporum Bactéria - - 0.001
Aristaeella hokkaidonensis Bactéria - - 0.001
Eggerthella sp. YY7918 Bactéria - - 0.001
Deinococcus soli (ex Cha et al. 2016) Bactéria - - 0.001
Ruminiclostridium herbifermentans Bactéria - - 0.001
Raoultibacter timonensis Bactéria - - 0.001
Pseudomonas sp. LB3P93 Bactéria - - 0.001
Proteiniclasticum sp. QWL-01 Bactéria - - 0.001
Campylobacter vicugnae Bactéria - - 0.001
Corynebacterium durum Bactéria 0.000 0.000 0.001
Lachnoanaerobaculum gingivalis Bactéria - - 0.001
Paludibacter propionicigenes Bactéria - - 0.001
Cereibacter azotoformans Bactéria - - 0.001
Lacrimispora xylanolytica Bactéria - - 0.001
Labilithrix luteola Bactéria - - 0.001
Nocardioides sp. HDW12B Bactéria - - 0.001
Verrucomicrobium sp. GAS474 Bactéria - - 0.001
Ornithobacterium rhinotracheale Bactéria - - 0.001
Murdochiella vaginalis Bactéria - - 0.001
Clostridium cellulovorans Bactéria 0.000 1.000 0.001
Anaerofustis stercorihominis Bactéria 0.000 0.000 0.001
Arachidicoccus terrestris Bactéria - - 0.001
Sporomusa rhizae Bactéria - - 0.001
Streptococcus oralis Bactéria 0.000 0.002 0.001
Acidovorax sp. Bactéria - - 0.001
Caproicibacterium lactatifermentans Bactéria - - 0.001
Cellulophaga lytica Bactéria - - 0.001
Pseudomonas sp. RI1-1 Bactéria - - 0.001
Prevotella sp. oral taxon 475 Bactéria 0.000 35.000 0.001
Phenylobacterium zucineum Bactéria - - 0.001
Porphyromonas somerae Bactéria - - 0.001
Monoglobus pectinilyticus Bactéria 0.000 0149 0.001
Paraburkholderia atlantica Bactéria - - 0.001
Luteibacter flocculans Bactéria - - 0.001
Paenibacillus sp. P36 Bactéria - - 0.001
Xiamenia xianingshaonis Bactéria - - 0.001
Streptococcus salivarius Bactéria 0.000 0.584 0.001
Streptomyces canus Bactéria - - 0.001
Selenomonas sp. oral taxon 478 Bactéria - - 0.001
Sphingomonas aerolata Bactéria - - 0.001
Allobaculum sp. Allo2 Bactéria - - 0.001
www.overgenes.com 55

info@overgenes.com


https://overgenes.com/pt/analises-geneticas/

ID: 00000

Test
Microbiota Intestinal

Microrganismo

Methanobrevibacter smithii
Methanobrevibacter sp. TLL-48-HuF1

Methanobrevibacter intestini

Dominio Ref. min. (%) Ref. max. (%) Abundancia (%)
Arqueia - - 0.077
Argueia - - 0.002
Arqueia - - 0.001
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ANEXO II: PAINEIS ESPECIFICOS DE FUNGOS, LEVEDURAS E PA-

RASITAS

Neste anexo detalham-se as espécies incluidas nos painéis de fungos, leveduras e para-

sitas analisados.

FUNGOS E LEVEDURAS

Espécies incluidas no painel

Aspergillus flavus
Aspergillus fumigatus
Aspergillus nidulans
Aspergillus niger
Aspergillus oryzae
Aspergillus terreus
Blastomyces dermatitidis
Candida albicans
Candida auris
Candida dubliniensis
Candida glabrata
Candida krusei
Candida lusitaniae
Candida metapsilosis
Candida orthopsilosis

Candida parapsilosis

Candida tropicalis
Clavispora lusitaniae
Coccidioides immitis

Cryptococcus gattii
Cryptococcus neoformans
Debaryomyces hansenii
Fusarium oxysporum
Galactomyces candidum
Geotrichum candidum
Histoplasma capsulatum
Kluyveromyces lactis
Kluyveromyces marxianus

Malassezia furfur
Malassezia globosa
Malassezia restricta

Malassezia sympodialis

Meyerozyma guilliermondii
Mucor circinelloides
Paracoccidioides brasiliensis
Penicillium camemberti
Penicillium chrysogenum
Penicillium expansum
Penicillium roqueforti
Pichia kudriavzevii
Rhizopus microsporus
Rhizopus oryzae
Rhodotorula mucilaginosa
Saccharomyces boulardii
Saccharomyces cerevisiae
Saccharomyces paradoxus
Trichosporon asahii

Yarrowia lipolytica

PARASITAS

Espécies incluidas no painel

Ancylostoma duodenale
Anisakis simplex

Ascaris lumbricoides
Blastocystis hominis
Blastocystis sp.
Chilomastix mesnili
Cryptosporidium hominis
Cryptosporidium parvum
Cyclospora cayetanensis
Cystoisospora belli

Dientamoeba fragilis

Diphyllobothrium latum
Endolimax nana
Entamoeba dispar
Entamoeba histolytica
Enterobius vermicularis
Fasciola hepatica
Giardia duodenalis
Giardia intestinalis
Giardia lamblia
Hymenolepis nana

lodamoeba butschlii

Isospora belli
Microsporidia
Necator americanus
Pentatrichomonas hominis
Schistosoma mansoni
Strongyloides stercoralis
Taenia saginata
Taenia solium
Toxoplasma gondii
Trichuris trichiura

Trypanosoma cruzi
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ANEXO llI: DEFINICAO DAS FUNCOES ANALISADAS

Termo Definicao

Microrganismos caracteristicos da cavidade oral que sdo detetados no intestino. Uma vez
que normalmente nao colonizam de forma estavel o ecossistema intestinal, a sua presenga
elevada pode refletir um desequilibrio da microbiota, alteragdes nas barreiras digestivas ou
alteragdes no transito gastrointestinal.

Bactérias bucais

Microrganismos implicados na manuteng¢do da integridade do epitélio intestinal. Contri-
Barreira intestinal buem para reforgar as juncdes entre células, proteger contra patogénicos, modular a per-
meabilidade intestinal e preservar uma adequada func¢ao de defesa da mucosa.

Género bacteriano amplamente estudado pelo seu potencial probidtico. Esta associado
Bifidobacterium spp. a efeitos benéficos sobre a digestao, a produgcao de metabolitos saudaveis, a modulacao
imunitaria e a reducao de processos inflamatdrios intestinais.

Microrganismos que utilizam acetato como substrato metabdlico. A sua atividade contri-
Consumidoras de acetato bui para modular a disponibilidade deste acido gordo de cadeia curta e pode favorecer a
producgdo de outros metabolitos benéficos, como o butirato.

Bactérias capazes de utilizar butirato como fonte de energia. Quando se encontram em
Consumidoras de butirato excesso, podem reduzir a disponibilidade local deste metabolito, limitando os seus efeitos
benéficos sobre a mucosa intestinal e a fungao anti-inflamatoria.

Microrganismos que degradam ou utilizam acido gama-aminobutirico (CABA), reduzin-
Consumidoras de GABA do a sua disponibilidade local. Esta atividade pode influenciar a comunicagdo do eixo
intestino-cérebro, a motilidade intestinal e a regulagdo neuroimunitaria.

Bactérias capazes de degradar histamina. A sua presenca pode contribuir para regular
Consumidoras de histamina a acumulagdo desta amina biogénica e para reduzir respostas associadas a inflamacgao,
hipersensibilidade, alergias ou desconforto gastrointestinal.

Bactérias que utilizam lactato como substrato para gerar metabolitos benéficos, princi-
Consumidoras de lactato palmente butirato e propionato. Ajudam a evitar a acumulagao excessiva de lactato e con-
tribuem para o equilibrio metabdlico do ecossistema intestinal.

Bactérias capazes de degradar o muco intestinal. Embora algumas fagam parte de uma
microbiota comensal equilibrada, o seu excesso pode comprometer a camada mucosa,
aumentar a permeabilidade intestinal e favorecer a interagdo direta entre bactérias e epi-
télio.

Consumidoras de muco

Bactérias que degradam ou consomem S-equol, modulando a sua disponibilidade intes-
Consumidoras de S-equol tinal e sistémica. A sua atividade pode influenciar os efeitos hormonais associados a este
metabolito derivado das isoflavonas.

Microrganismos que metabolizam succinato e ajudam a controlar a sua acumulagao. Esta
Consumidoras de succinato funcdo contribui para o equilibrio metabdlico da microbiota e pode limitar efeitos proé-
inflamatorios associados a concentragdes elevadas de succinato.

Bactérias capazes de degradar trimetilamina (TMA), contribuindo para reduzir a sua dis-
Consumidoras de trimetilamina ponibilidade como precursora de TMAOQ. Esta funcdo pode ter relevancia na modulacao
do risco cardiometabdlico.

Bactérias que favorecem a produg¢ao de muco pelas células caliciformes intestinais. Con-
Estimuladoras do muco tribuem para reforgar a barreira mucosa, proteger contra patogénicos, manter o epitélio e
reduzir a translocagao bacteriana.

Microrganismos que fazem parte do estroboloma, o conjunto funcional da microbiota ca-
Formadoras do estroboloma paz de transformar estrogénios conjugados inativos em formas livres ativas que podem
recircular. O seu desequilibrio pode influenciar a homeostase hormonal.

Bactérias que interagem com o sistema imunitario e contribuem para regular a tolerancia,
Imunomoduladoras a resposta contra patogénicos e o controlo da inflamagao. Um perfil equilibrado ajuda a
prevenir respostas inflamatdrias excessivas.

Grupo de bactérias lacticas amplamente utilizado no ambito probidtico. Esta relacionado
Lactobacillus spp. com a saude digestiva, a produgao de acidos organicos, a competicao contra patogénicos
e a modulagao da resposta imunitaria.

Bactérias capazes de transformar acidos biliares primarios em acidos biliares secundarios
através de processos como a desconjugacgao. Esta atividade pode influenciar a digestao
de gorduras, a sinalizacdo metabdlica e o equilibrio intestinal.

Metabolizadoras de acidos
biliares

Bactérias capazes de metabolizar lactose e facilitar o seu aproveitamento no intestino. A
sua presenca pode contribuir para melhorar a tolerancia digestiva em pessoas com menor
capacidade para digerir este agucar.

Metabolizadoras da lactose
(tolerancia a lactose)
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Qutras espécies probidticas

Disruptora da pele

Protetora da pele

Produtora de IAA

Produtora de lipopolissacaridos
(LPS)

Produtora de S-equol

Produtoras de acetato

Produtoras de acetilcolina

Produtoras de amonio

Produtoras de BCFA

Produtoras de butirato

Produtoras de cadaverina

Produtoras de dopamina

Produtoras de etanol

Produtoras de formato

Produtoras de GABA

Produtoras de glutamato

Produtoras de hidrogénio

Produtoras de histamina

Produtoras de indol
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Microrganismos com potencial beneficio para o hospedeiro pela sua capacidade de pro-
duzir metabolitos saudaveis, competir com patogénicos, modular o sistema imunitario ou
contribuir para o equilibrio funcional da microbiota intestinal.

Bactérias associadas a alteracdes da barreira cutanea através de metabolitos que podem
ser absorvidos e circular sistemicamente. O seu desequilibrio pode contribuir para proces-
sos inflamatorios ou disfungdes relacionadas com a pele.

Bactérias que podem favorecer a salde da barreira cutanea através da producao de me-
tabolitos com efeitos benéficos a nivel sistémico. A sua atividade pode contribuir para a
modulagao inflamatodria e para a manutengao da integridade cutanea.

Microrganismos que geram acido indolacético (IAA), um metabolito derivado do tripto-
fano com fung¢des sinalizadoras no eixo intestino-cérebro. Em determinados contextos po-
de transformar-se em compostos como o indoxil sulfato, com potencial impacto renal se
se acumular.

Bactérias gram-negativas produtoras de lipopolissacaridos, moléculas estruturais da
membrana externa bacteriana. Uma libertagao elevada de LPS pode ativar respostas imu-
nitarias, favorecer inflamacao sistémica e aumentar a permeabilidade intestinal.

Bactérias capazes de converter isoflavonas em S-equol, um metabolito com atividade es-
trogénica fraca. A sua producao pode contribuir para o equilibrio hormonal e tem sido
relacionada com o alivio de determinados sintomas associados @ menopausa.

Microrganismos que produzem acetato, um acido gordo de cadeia curta relevante para o
metabolismo energético, a regulacao do apetite, a manutencao da barreira intestinal e a
modulag¢do do sistema imunitario.

Bactérias capazes de produzir acetilcolina, um neurotransmissor implicado na motilida-
de intestinal, na comunicacdo neuronal e na regulagado de fung¢des fisioldgicas do eixo
intestino-cérebro.

Microrganismos que libertam amdnio como subproduto do metabolismo nitrogenado. A
sua acumulacao pode ser toxica e afetar negativamente a fungdo intestinal, o equilibrio
metabdlico e o bem-estar geral.

Bactérias que geram acidos gordos de cadeia ramificada (BCFA) como resultado do me-
tabolismo proteico. Embora fagam parte do metabolismo microbiano normal, uma pro-
ducgao elevada pode relacionar-se com excesso de fermentagao proteica e inflamagao in-
testinal.

Microrganismos benéficos que produzem butirato, um acido gordo de cadeia curta es-
sencial para a saude intestinal. O butirato atua como fonte de energia para os colonécitos,
reforca a barreira intestinal e exerce efeitos anti-inflamatadrios.

Microrganismos capazes de produzir cadaverina, uma amina biogénica derivada da des-
carboxilagdo da lisina. A sua acumulagao pode participar na modulagao da permeabilida-
de intestinal, na resposta inflamatdria e nas interacdes micrdébio-hospedeiro.

Microrganismos capazes de sintetizar dopamina, um neurotransmissor relacionado com
a motivagdo, a recompensa, a regulacao intestinal e a comunicagdo do eixo intestino-
cérebro.

Microrganismos que fermentam substratos e geram etanol. Uma sobreproducgao intes-
tinal pode associar-se a disbiose, dano hepatico ou fendmenos de autofermentagdao em
contextos especificos.

Microrganismos capazes de gerar formato ou acido férmico como produto metabdlico,
principalmente através de fermentagdo anaerdbia de hidratos de carbono e aminoacidos.
Participam no metabolismo energético microbiano e em interagdes troficas entre espé-
cies.

Microrganismos que produzem acido gama-aminobutirico (CABA), um neurotransmissor
inibidor com capacidade para modular a motilidade gastrointestinal, a sensibilidade vis-
ceral e a comunicagao do eixo intestino-cérebro.

Bactérias que sintetizam glutamato, um neurotransmissor excitador implicado em fu-
ngoes neuronais, metabdlicas e intestinais. O seu desequilibrio pode influenciar a moti-
lidade e contribuir para sintomas como diarreia ou obstipagao.

Microrganismos que produzem hidrogénio como subproduto da fermentagao intestinal.
Uma produgao elevada pode contribuir para acumulagao de gas, inchaco, distensdo ab-
dominal e desequilibrios fermentativos.

Microrganismos capazes de produzir histamina a partir de aminoacidos. Um excesso pode
contribuir para inflamacao, sintomas alérgicos, hipersensibilidade alimentar e alteragdes
gastrointestinais.

Bactérias que metabolizam o triptofano e geram inddis. Estes compostos podem exercer
efeitos benéficos ou prejudiciais consoante o contexto, a concentracao e o equilibrio fun-
cional da microbiota.
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Produtoras de IPA

Produtoras de lactato

Produtoras de metano

Produtoras de p-cresol

Produtoras de propionato

Produtoras de quinolinato

Produtoras de sulfureto de
hidrogénio

Produtoras de tiramina

Produtoras de trimetilamina

Produtoras de triptamina

Produtoras de vitamina B12

Produtoras de vitamina B9

Produtoras de vitamina K2

Pré-inflamatoérias

Proteoliticas

Regulagdo da serotonina

Reguladoras da sintese de
quinurenina

Reguladoras do muco

Sensibilidade ao trigo

Bactérias que sintetizam acido indol-3-propidénico (IPA), um metabolito derivado do trip-
tofano com propriedades antioxidantes, anti-inflamatérias e potencialmente neuroprote-
toras, associado a manutencao da homeostase intestinal.

Microrganismos que geram lactato como produto fermentativo. O lactato pode ser bené-
fico quando outras bactérias o transformam em butirato ou propionato, mas a sua acu-
mulag¢ao excessiva pode favorecer acidificagao, disbiose e desconforto digestivo.

Arqgueias intestinais que produzem metano durante a fermentacao. A sua presenca ele-
vada tem sido associada a transito intestinal mais lento, acumulagao de gas e sintomas
compativeis com obstipag¢ao ou distensao abdominal.

Bactérias que produzem p-cresol, um metabolito derivado do metabolismo proteico. Em
excesso pode danificar a mucosa intestinal e, se se acumular sistemicamente, atuar como
toxina urémica.

Bactérias que sintetizam propionato, um acido gordo de cadeia curta com funcgdes be-
néficas sobre o metabolismo energético, o controlo do apetite, a salde metabdlica e a
regulagao imunitaria.

Microrganismos capazes de sintetizar quinolinato, um metabolito neuroativo derivado da
via do triptofano-quinurenina. A sua acumulagao tem sido associada a processos de neu-
roinflamacao e alteragcdes do equilibrio neuroimunitario.

Microrganismos capazes de gerar sulfureto de hidrogénio (H,S). Em concentragdes fisio-
|6gicas pode participar na sinalizacao, mas em excesso pode danificar o epitélio intestinal,
favorecer disbiose e gerar gases de odor intenso caracteristico.

Microrganismos capazes de produzir tiramina, uma amina biogénica derivada da descar-
boxilagdo da tirosina. A sua acumulacado pode ter efeitos neuromoduladores, vasculares e
imunoldgicos a nivel intestinal e sistémico.

Microrganismos que metabolizam colina, carnitina e outros compostos dietéticos para ge-
rar trimetilamina (TMA), precursora de TMAOQO. Este metabolito tem sido relacionado com
processos cardiometabdlicos e risco cardiovascular.

Microrganismos que convertem o triptofano em triptamina, um neuromodulador intesti-
nal capaz de influenciar a motilidade, a secregdo intestinal e a regulagcao imunitaria local.

Bactérias capazes de produzir cobalamina ou vitamina B12, micronutriente essencial para
o sistema nervoso, a sintese de ADN e a formacao de glébulos vermelhos.

Microrganismos capazes de sintetizar acido félico ou vitamina B9, nutriente essencial para
a sintese de ADN, a divisdo celular e a manutencao de fungdes metabdlicas chave.

Bactérias que geram menaqguinonas ou vitamina K2, compostos importantes para a coa-
gulagado, o metabolismo dsseo e a regulacdo de processos relacionados com a saude car-
diovascular.

Microrganismos associados a ativagdo do sistema imunitario e a processos de inflamacao
crénica intestinal. Uma presenca elevada pode contribuir para disbiose e relacionar-se
com doengas inflamatdrias, metabdlicas ou alteragdes da permeabilidade intestinal.

Bactérias que degradam proteinas e produzem metabolitos como amadnio, inddis, fendis
ou aminas biogénicas. Uma atividade proteolitica elevada pode ser prejudicial para a mu-
cosa intestinal e favorecer inflamagao ou translocagao bacteriana.

Bactérias implicadas na sintese, disponibilidade ou modulagéo da serotonina. Esta funcéo
pode influenciar o estado de espirito, a motilidade intestinal, a sensibilidade visceral e a
regulagao do apetite.

Microrganismos que modulam a via do triptofano-quinurenina, implicada na comuni-
cagao entre metabolismo, sistema imunitario e sistema nervoso. O seu desequilibrio pode
relacionar-se com neuroinflamacgao e saude mental.

Microrganismos capazes de estimular a produgao ou degradagao de mucina, principal
componente do muco intestinal. Em equilibrio contribuem para manter uma mucosa fun-
cional; em excesso ou défice podem comprometer a barreira intestinal.

Bactérias associadas a degradagao de componentes do trigo e @ modulagao de respos-
tas imunitarias em pessoas sensiveis ao gldten ou a outros compostos do cereal. O seu
desequilibrio pode contribuir para sintomas intestinais.
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ANEXO IV: RECOMENDAGCOES GERAIS DE ALIMENTOS POR DO-
MINIO FUNCIONAL

INFLAMACAO / LPS
INFLAMACAO / LPS

Os alimentos desta seccdo favorecem a producdo de Acidos Gordos de Cadeia Curta
(AGCC), ajudam a modular a inflamac¢ao intestinal e contribuem para o equilibrio mi-

crobiano.

Alimento Componente

Oleo de canola

Oleo de figado de

bacalhau
Oleo de linhaca

Azeite virgem extra

Oleo de peixe
Oleo de salmao
Azeitonas pretas

Acelgas
Chicoria
Abacate
Alperce
Alcaparra
Améijoas
Améndoas

Feijdo branco

Feijao vermelho

Castanhas de caju

Anchovas
Enguia
Mirtilos

Arenque
Artemisia
Atum
Avelas
Acafrao
Bacalhau
Bardana

Bagas de sabugueiro

Beringela
Biqueirdes
Brocolos
Sarda
Amendoins
Cacau
Café
Carne de porco
Carne de vitela

Carne de vitela
alimentada com
pasto

Polifendis do azeite
Polifenois do azeite

Fibra e polifendis
Polifendis do azeite
Omega-3 (EPA/DHA)
Omega-3 (EPA/DHA)
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra e polifendis

Galactooligossacaridos (GOS)
Galactooligossacaridos (GOS)

Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Omega-3 (EPA/DHA)
Fibra e polifendis
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Omega-3 (EPA/DHA)
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel

Fibra fermentavel
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Folhas de
dente-de-ledo

Ovos
Jicama
Feijao-verde
Couve-kale
Kamut
Kiwi
Leite
Leite de soja
Leite gordo
Alface
Lentilhas
Lima
Limao
Robalo
Milho
Tangerina
Manga
Manteiga
Maracuja
Meldo
Marmelos
Mel
Painco
Miso
Amoras
Laranja
Nectarinas
Nozes
Pao de centeio
Pao integral
Papaia
Peru
Peito de frango
Salsa
Pimento
Pimento vermelho
Pimento verde
Ananas
Sementes de girassol
Banana

Fibra fermentavel

Fibra fermentavel
Fibra fermentavel

Alimento Componente

Galactooligossacaridos (GOS)

Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel

Galactooligossacaridos (GOS)

Fibra fermentavel
Pectinas

Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Pectinas

Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Fibra fermentavel
Amido resistente
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Alimento Componente Alimento Componente

Carne de vaca

Fibra fermentavel

Banana-da-terra

Amido resistente

Cevada Fibra fermentavel Banana verde Amido resistente
Centeio Fibra fermentavel Frango Fibra fermentavel
Cerejas Fibra fermentavel Toranjas Fibra fermentavel

Chia Fibra fermentavel Beldroega Fibra fermentavel
Chocolate preto  Fibra fermentavel Queijo Fibra fermentavel
Ameixas Fibra fermentavel Queijo cheddar Fibra fermentavel
Coco Fibra fermentavel Queijos macios Fibra fermentavel
Couve Fibra fermentavel Queijos curados  Fibra fermentavel
Couve chinesa Fibra fermentavel Quinoa Fibra fermentavel
Couve-de-bruxelas Fibra fermentavel Rabanete Fibra fermentavel

Couve-roxa
Couve-galega

CgLrJL\Jlfgl_gse_ Fibra fermentavel Beterraba Fibra fermentavel
Couve-flor Fibra fermentavel Repolho Fibra fermentavel
Borrego Fibra fermentavel Salmao Omega-3 (EPA/DHA)
Corriola Fibra fermentavel Farelo de trigo Fibra fermentavel
Caril Fibra fermentavel Sardinhas Omega-3 (EPA/DHA)
Edamame Fibra fermentavel S%rr?oe_rétreesg%e Fibra e polifenéis
Espargos Frutooligossacaridos (FOS) e
Inulina Sementes de Fibra e polifenéis
Espinafres Fibra fermentavel < glrassold
gErxotsrgItI'?e?rea Fibra fermentavel erl?r?f?;cgg © Fibra e polifendis
Framboesas Fibra fermentavel Sen(;re‘;wéfg de Fibra e polifendis
Morangos Fibra fermentavel
Feijégc’) Fibra fermentavel Se?éesgﬁﬁsode Fibra e polifencis
Frutos silvestres  Fibra fermentavel Sésamo Fibra fermentavel
Camarao Fibra fermentavel Soja Fibra fermentavel
Grao-de-bico Galactooligossacaridos Cha preto Fibra fermentavel
(GOS) Cha verde Fibra fermentavel
Grelos Fibra fermentavel Tempeh T ——
Groselhas pretas  Fibra fermentavel Vitela Fibra fermentavel
Goiaba Fibra fermentavel Toucinho Fibra fermentavel
Ervilhas Fibra fermentavel Tofu Fibra fermentavel
Favas Fibra fermentavel Tomate Fibra fermentavel

Farinha de trigo
integral

Fibra fermentavel
Fibra fermentavel

Fibra fermentavel

Raiz de chicdria

Raiz de
dente-de-ledo

Trigo de grao

Fibra fermentavel

Fibra fermentavel

Fibra fermentavel

inteiro

Figado Fibra fermentavel Trigo integral Fibra fermentavel
Figado de frango Fibra fermentavel Trigo mourisco Fibra fermentavel
Figado devitela  Fibra fermentavel Truta Fibra fermentavel
Figado de vaca Fibra fermentavel Uvas Fibra fermentavel
Figos Fibra fermentavel Uvas roxas Fibra fermentavel
Funcho Fibra fermentavel Uvas tintas Fibra fermentavel
fngglgSFedgeo Fibra fermentavel Gema de ovo Fibra fermentavel
Folhas de s ferrmentavel Mandloc§ Fibra fermentavel

artemisia Mandioca cozida e
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BARRERA INTESTINAL
BARREIRA INTESTINAL

Os alimentos desta seccao favorecem a produgao de butirato, melhoram a func¢ao da ba-
rreira intestinal e contribuem para a manutencgao das juncdes intercelulares (tight jun-
ctions).

Alimento Componente

Alho Frutooligossacaridos (FOS) e Inulina
Alhos tenros Frutooligossacaridos (FOS) e Inulina
Alcachofra Frutooligossacaridos (FOS) e Inulina
Arroz Amido resistente

Arroz cozido e Amido resistente

arrefecido
Arroz integral Amido resistente
Aveia Amido resistente
Batata-doce Amido resistente

Batata-doce

cozida e arrefecida Amido resistente

Abdbora Pectinas
Cebola Frutooligossacaridos (FOS) e Inulina
Cebola roxa Frutooligossacaridos (FOS) e Inulina
Kefir Fermentacdo lactica (lactato e acetato)
Macgas Pectinas

Macas (com casca) Pectinas

Batata assada . .
com casca Amido resistente

Batata cozida e Amido resistente

arrefecida
Pera Pectinas
Alho-francés Frutooligossacaridos (FOS) e Inulina

Farelo de arroz Amido resistente

Sementes de
abdébora

Pectinas
Soja fermentada  Fermentagdo lactica (lactato e acetato)
logurte gordo Fermentacdo lactica (lactato e acetato)

Cenoura Pectinas
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ANEXO V: GUIA DE PREBIOTICOS

O microbioma intestinal contém espécies microbianas que digerem tanto fibra como
proteinas. Os prebiéticos sio componentes dos alimentos que determinados micror-
ganismos intestinais utilizam seletivamente, gerando efeitos potencialmente benéficos

para a saude.

TIPOS DE PREBIOTICOS

Os prebidticos nao atuam todos da mesma forma. Cada tipo pode favorecer grupos bac-
terianos e fungdes diferentes, como a producao de acidos gordos de cadeia curta, a ma-
nutencao da barreira intestinal ou a regulacao imunitaria. A abundancia indicada reflete
a sua presenca estimada na selecao de alimentos recomendados, ndo a quantidade que
deve ser consumida.

Abreviatura

PAC

RS

PEC

GOS

INU

FOS

Prebiético

Proantocianidinas

Amido resistente

Pectina

Arabinoxilano

Galactooligossaca-
ridos

Inulina

Frutooligossacari-
dos

Abundancia

5%

27 %

27 %

32%

45%

59%

86 %

Funcao

Polifendis com efeito antioxidante e anti-
inflamatdrio. Modulam o microbioma e
ajudam a inibir bactérias patogénicas.

Fermenta no célon e aumenta a pro-
dugao de butirato, melhorando a saude
intestinal e metabdlica.

Fibra soluvel fermentavel que favorece
bactérias benéficas e melhora a fungao
da barreira intestinal.

Estimula bactérias produtoras de acidos
gordos de cadeia curta, especialmente
butirato.

Favorecem bifidobactérias e lactobacilos.
Apoiam a fungao imunologica.

Fibra fermentavel que estimula bactérias
benéficas e melhora o transito intestinal.

Principal fonte de energia prebidtica para
bactérias benéficas. Favorece a diversida-
de microbiana.
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BACTERIAS BENEFICIOSAS E PREBIOTICOS ASSOCIADOS
BACTERIAS BENEFICIOSAS E PREBIOTICOS ASSOCIADOS

Esta tabela relaciona determinadas bactérias benéficas com os prebidticos que podem
favorecer o seu crescimento ou atividade. Estas associagcdes servem como orientagao
para personalizar a alimentacdo, mas a resposta depende do conjunto do microbioma,

da tolerancia digestiva e da situacao clinica de cada pessoa.

Prebioticos para aumentar o crescimento

Nome da espécie

Agathobacter faecis
Agathobacter rectalis
Akkermansia muciniphila
Anaerostipes hadrus
Bifidobacterium adolescentis
Bifidobacterium angulatum
Bifidobacterium animalis
Bifidobacterium bifidum
Bifidobacterium breve
Bifidobacterium catenulatum
Bifidobacterium infantis
Bifidobacterium longum
Bifidobacterium pseudocatenulatum
Coprococcus comes
Coprococcus eutactus
Faecalibacterium prausnitzii (A)
Faecalibacterium prausnitzii (C)
Lactobacillus gasseri
Roseburia hominis
Roseburia intestinalis
Roseburia inulinivorans

Ruminococcus bromii

FOS, AX, RS

FOS, INU, AX, RS
FOS, PAC

FOS, INU

FOS, INU, GOS, PEC, AX
FOS, GOS

FOS, INU

FOS, INU, GOS

FOS, INU, GOS, PEC, AX, RS
FOS, GOS

FOS, INU, GOS, AX
FOS, INU, GOS, PEC
GOS

FOS, INU

FOS, INU

FOS, INU, PEC

FOS, INU, PEC
GOS, PEC

FOS, AX

FOS, AX, RS

FOS, INU, RS

GOS, RS

MICRORGANISMOS POTENCIALMENTE PREJUDICIAIS

A presenca destes microrganismos nao implica necessariamente doenca. A sua relevan-
cia depende da sua abundancia, do equilibrio com o resto da microbiota e do contexto
clinico. As recomendacodes dietéticas destinam-se a limitar as condi¢cdes que favorecem
a sua expansao e a promover um ecossistema intestinal mais equilibrado.

Espécie Recomendacao dietética

Bilophila wadsworthia Aumentar ainulina e reduzir as gorduras saturadas.

Fusobacterium nucleatum Aumentar os flavonoides.
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ALIMENTOS E PREBIOTICOS ASSOCIADOS

Os pontos verdes indicam que tipos de prebidticos cada alimento fornece principalmen-
te. Esta tabela permite combinar diferentes fontes vegetais para aumentar a diversida-
de de substratos disponiveis para a microbiota. A incorporacao deve ser progressiva e
adaptar-se a tolerancia digestiva, especialmente se existir distensdo, gases ou sensibili-
dade intestinal.

Alimento FOS | INU | GOS | PEC | AX RS PAC
Alho [ ) )
Alperce ()
Tupinambo ()
Améndoas )
Castanhas de caju () ()

Arroz (cozido e
arrefecido)

Mirtilos [ ) [ ) ()
Arando-vermelho )
Avelas )
Aveia [ )
Batata-doce [ )
Beringela [
Amendoins )
Abdbora [ )
Canela )
Cevada ) ) )
Cebola [ ) )
Cebolinhas [ ) )
Centeio ) o
Cereais (farelo) () ()
Chocolate preto ()
Ameixa [ )
Couves-de-bruxelas )
Framboesas () ) )
Morangos (]
Grao-de-bico ) [
Ervilhas )
Funcho [ )
Feijao branco () () ()
Feijdo vermelho () () ()
Kiwi )
Lentilhas vermelhas () () )
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Limao
Maca

Amoras

Laranja
Pao de centeio [ () ()
Pao integral () ()
Massa arrefecida ()
Batata arrefecida o
Pera o
Pistacios [ ) ()
Banana verde ®
Alho-francés () ()
Raiz de chicoria ()
Beterraba () )
Farelo de trigo () ()
Tomate (]
Trigo integral ()

Cenoura ()
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ANEXO VI: TECNOLOGIA

A analise metagendmica é realizada através de sequenciacao massiva de ADN com tec-
nologia Oxford Nanopore, baseada na leitura direta de moléculas individuais através
de nanoporos. Esta abordagem permite obter leituras longas (long-reads), favorecendo
uma caracteriza¢cao mais completa do microbioma e uma maior resolugao taxonomica
face a tecnologias de leitura curta.

As leituras obtidas sao submetidas a processos de controlo de qualidade, filtragem e ana-
lise bioinformatica para obter dados tecnicamente validos. A classificacao taxondémica €
realizada através de uma pipeline especifica para metagendmica Nanopore, permitin-
do identificar os microrganismos presentes e estimar a sua abundancia relativa desde o
nivel de dominio até espécie.

Além disso, a analise incorpora informacao funcional associada a comunidade microbia-
na, proporcionando uma visdo complementar das suas capacidades metabdlicas poten-
ciais. Os resultados sao gerados em ficheiros tabulares estruturados que incluem abun-
dancias por espécie, classificacao taxondmica e anotacao funcional, constituindo a base
para a interpretacao clinica do perfil metagendmico intestinal.
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