vincilab.com.br

VINCI

HOME LAB

Rua Mato Grosso, 306, Loja 07 - Higiendpolis, Sédo Paulo/SP
Responsavel técnico: Dr. Gustavo Aguiar Campana - CRM-SP 112.181
Vinci Diagnésticos - Unidade Higien6polis Medical Center

CNPJ: 57.966.747/0001-16
CNES: 5140781

Solicitagao Teste
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Teste: Microbioma Intestinal Plus

Método: Sequenciamento de DNA de alto desempenho
por tagmentag&o/shotgun - metagenémica

Material: Swab de fezes em solugéo estabilizante

Liberagao
Coleta realizada em: 26/08/2026
Resultado liberado em: 22/09/2026

Resultado liberado por:
Dr. Gustavo Campana - CRM-SP 112.181
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Intervalo de referéncia

O teste de Microbioma Intestinal utiliza os intervalos de referéncia obtidos a partir da analise de um banco de dados especificos para cada faixa etéria da

microbiota intestinal de individuos brasileiros.
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Os resultados podem variar conforme estado fisiologico, patolégico, medicamentos, dieta e idade. A interpretagao dos resultados
depende da anélise conjunta dos dados clinicos e demais exames do paciente e deve ser realizada por um profissional de satde.
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BACTERIOMA e ARCHAEOMA

Bactérias e Archaeas que compdem a microbiota intestinal Identificadas por Metagendmica - Shotgun, com Sequenciamento de DNA
de alto desempenho

Grafico taxondmico do resultado

e
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\

Percentual de classificagao taxondmica

Filo 100,0000%
Familia 100,0000%
Género 100,0000%
Espécie 99,9610%
Legenda
Disposigao taxonémica [ Firmicutes 46,8964%
Espécie Ruthenibacterium lactatiformans 8,8251%
Romboutsia timonensis 5,5321%
Blautia wexlerae 4,7761%
Blautia hansenii 3,3012%
Ruminococcus torques 2,6805%
r N N
[ Bacteroidetes 27,9810% B Actinobacteria 20,8509%
Alistipes onderdonkii 21,2690% Bifidobacterium adolescentis 10,7858%
Alistipes putredinis 1,4573% Collinsella aerofaciens 5,4333%
Bacteroides vulgatus 1,0943% Eggerthella lenta 2,0268%
Alistipes ihumii 0,7625% Gordonibacter pamelaeae 0,5219%
Bacteroides stercoris 0,4614% Actinotignum schaalii 0,4851%
| Proteobacteria 4,2327% Fusobacteria 0,0390%
Escherichia coli 1,7294% Nao identificado -
Bilophila wadsworthia 1,4391%
Sutterella wadsworthensis 1,0553%
Parasutterella excrementihominis 0,0089%
- J . J

*Resumo das espécies mais abundantes encontradas em cada filo.
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Lista de filos
Firmicutes 46,8964%
Bacteroidetes 27,9810%
Actinobacteria 20,8509%
Proteobacteria 4,2327%
Fusobacteria 0,0390%
Lista de familias
Rikenellaceae 23,9359% Prevotellaceae 0,3268% Bacillaceae 0,0032%
Oscillospiraceae 18,2345% Streptococcaceae 0,2688% Planococcaceae 0,0014%
Lachnospiraceae 16,8471% Tannerellaceae 0,2631% Staphylococcaceae 0,0014%
Bifidobacteriaceae 11,7068% Barnesiellaceae 0,1844%
Peptostreptococcaceae 5,7641% Veillonellaceae 0,1507%
Coriobacteriaceae 5,6904% Odoribacteraceae 0,1117%
Bacteroidaceae 3,1591% Lactobacillaceae 0,0920%
Clostridiaceae 3,0879% Erysipelotrichaceae 0,0809%
Eggerthellaceae 2,7034% Catabacteriaceae 0,0487%
Eubacteriaceae 1,7398% Fusobacteriaceae 0,0390%
Enterobacteriaceae 1,7294% Coprobacillaceae 0,0365%
Desulfovibrionaceae 1,4391% Peptoniphilaceae 0,0279%
Sutterellaceae 1,0643% Lawsonellaceae 0,0218%
Actinomycetaceae 0,7285% Christensenellaceae 0,0089%
Acidaminococcaceae 0,4979% Leuconostocaceae 0,0039%
Lista de géneros
- - -
Alistipes 23,9359% Dysosmobacter 1,6760% Streptococcus 0,2688%
Bifidobacterium 11,7068% Bilophila 1,4391% Parabacteroides 0,2631%
Blautia 9,0313% Anaerostipes 1,2959% Intestinibacter 0,2320%
Ruthenibacterium 8,8251% Faecalibacterium 1,0582% Acidaminococcus 0,1965%
Collinsella 5,6904% Sutterella 1,0553% Barnesiella 0,1844%
Romboutsia 5,5321% Eisenbergiella 1,0202% varibaculum 0,1654%
Bacteroides 3,1591% Evtepia 0,7797% Megasphaera 0,1507%
Ruminococcus 2,8470% Gordonibacter 0,6576% Odoribacter 0,1117%
Clostridium 2,6780% Actinotignum 0,4851% Anaerobutyricum 0,1052%
Fusicatenibacter 2,4188% Coprococcus 0,4808% Agathobaculum 0,1027%
Flavonifractor 2,2449% Anaerotruncus 0,4167% Tyzzerella 0,0920%
Eggerthella 2,0268% Dorea 0,4135% Lactobacillus 0,0920%
Lachnoclostridium L7671% Hungatella 0,4002% Roseburia 0,0902%
Eubacterium 1,7398% Phascolarctobacterium 0,3014% Actinomyces 0,0780%
Escherichia 1,7294% Prevotella 0,2713% Faecalicatena 0,0698%
~ - -
Mediterraneibacter 0,0623% Slackia 0,0190%
Intestinimonas 0,0573% Peptoniphilus 0,0168%
Pseudoflavonifractor 0,0569% Longibaculum 0,0132%
Paraprevotella 0,0555% Finegoldia 0,0111%
Catabacter 0,0487% Massilioclostridium 0,0097%
Bittarella 0,0458% Christensenella 0,0089%
Oscillibacter 0,0401% Parasutterella 0,0089%
Fusobacterium 0,0390% Leuconostoc 0,0039%
Thomasclavelia 0,0365% Shouchella 0,0032%
Amedibacillus 0,0347% Ureibacillus 0,0014%
Holdemanella 0,0329% Staphylococcus 0,0014%
Phocea 0,0308%
Subdoligranulum 0,0283%
Neglectibacter 0,0251%
Lawsonella 0,0218%
Lista de espécies
Alistipes onderdonkii 21,2690% Alistipes putredinis 1,4573% Bacteroides caccae 0,4525%
Bifidobacterium adolescentis 10,7858% Bilophila wadsworthia 1,4391% Anaerotruncus colihominis 0,4167%
8,8251% 1,2712% 0,4135%

Ruthenibacterium lactatiformans

Anaerostipes hadrus

Dorea longicatena
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Romboutsia timonensis 5,5321% Clostridium leptum 1,1645% Hungatella hathewayi 0,4002%
Collinsella aerofaciens 5,4333% Bacteroides vulgatus 1,0943% Alistipes finegoldii 0,3705%
Blautia wexlerae 4,7761% Faecalibacterium prausnitzii 1,0582% Blautia obeumn 0,3641%
Blautia hansenii 3,3012% Sutterella wadsworthensis 1,0553% Blautia hydrogenotrophica 0,3558%
Ruminococcus torques 2,6805% Eisenbergiella tayi 1,0202% Coprococcus phoceensis 0,3408%
Fusicatenibacter saccharivorans 2,4188% Clostridium innocuum 0,8398% Bacteroides finegoldii 0,3329%
Flavonifractor plautii 2,2449% Evtepia gabavorous 0,77197% Phascolarctobacterium faecium 0,3014%
Eggerthella lenta 2,0268% Alistipes ihumii 0,7625% Bacteroides uniformis 0,2792%
Lachnoclostridium bolteae L,7677% Gordonibacter pamelaeae 0,5219% Collinsella intestinalis 0,2570%
Escherichia coli 1,7294% Actinotignum schaalii 0,4851% Blautia massiliensis 0,2341%
Dysosmobacter welbionis 1,6760% Bifidobacterium longum 0,4750% Intestinibacter bartlettii 0,2320%
Eubacterium hallii 1,5268% Bacteroides stercoris 0,4614% parabacteroides merdae 0,2019%
AN
Acidaminococcus intestini 0,1965% Eubacterium ramulus 0,1160% Mediterraneibacter massiliensis 0,0623%
Barnesiella intestinihominis 0,1844% Streptococcus thermophilus 0,1156% Intestinimonas butyriciproducens 0,0573%
Bacteroides fragilis 0,1826% Odoribacter splanchnicus 0,1117% Roseburia faecis 0,0573%
Clostridium lavalense 0,1758% Bacteroides dorei 0,1067% Streptococcus salivarius 0,0573%
Bifidobacterium pseudocatenulatum ~ 0:1740% Bifidobacterium angulatum 0,1067% Pseudoflavonifractor capillosus 0,0569%
Varibaculum cambriense 0,1654% Anaerobutyricum soehngenii 0,1052% Paraprevotella clara 0,0555%
Prevotella bivia 0,1647% Agathobaculum butyriciproducens 0,1027% Clostridium aldenense 0,0533%
Clostridium citroniae 0,1589% Eubacterium limosum 0,0970% Parabacteroides distasonis 0,0505%
Megasphaera elsdenii 0,1507% Tyzzerella nexile 0,0920% Catabacter hongkongensis 0,0487%
Ruminococcus gnavus 0,1435% Prevotella copri 0,0906% Actinomyces urogenitalis 0,0487%
Coprococcus comes 0,1400% Alistipes communis 0,0766% Bittarella massiliensis 0,0458%
Gordonibacter urolithinfaciens 0,1357% Bacteroides ovatus 0,0755% Lactobacillus iners 0,0426%
Clostridium symbiosum 0,1264% Faecalicatena contorta 0,0698% oscillibacter sp. 0,0401%
Bifidobacterium catenulatum 0,1264% Clostridium clostridioforme 0,0698% Lactobacillus sakei 0,0394%
Bacteroides massiliensis 0,1249% Clostridium asparagiforme 0,0652% Bifidobacterium bifidum 0,0390%
( N

Streptococcus equinus 0,0379% Bacteroides thetaiotaomicron 0,0179% Actinomyces massiliensis 0,0043%
Streptococcus anginosus 0,0369% Peptoniphilus lacrimalis 0,0168% Leuconostoc carnosum 0,0039%
Thomasclavelia ramosa 0,0365% Longibaculum muris 0,0132% Actinomyces naeslundii 0,0039%
Amedibacillus dolichus 0,0347% Bacteroides cellulosilyticus 0,0132% Shouchella clausii 0,0032%
Roseburia hominis 0,0329% Prevotella disiens 0,0132% Prevotella bergensis 0,0029%
Holdemanella biformis 0,0329% Streptococcus pyogenes 0,0129% Streptococcus urinalis 0,0014%
Phocea massiliensis 0,0308% Finegoldia magna 0,0111% Ureibacillus thermosphaericus 0,0014%
Subdoligranulum variabile 0,0283% Bacteroides xylanisolvens 0,0107% Staphylococcus equorum 0,0014%
Neglectibacter timonensis 0,0251% Parabacteroides johnsonii 0,0107%
Anaerostipes caccae 0,0247% Lactobacillus rogosae 0,0100%
Clostridium spiroforme 0,0243% Massilioclostridium coli 0,0097%
Ruminococcus faecis 0,0229% Christensenella minuta 0,0089%
Lawsonella clevelandensis 0,0218% Parasutterella excrementihominis 0,0089%
Actinomyces oris 0,0211% Bacteroides timonensis 0,0072%

0,0190% 0,0068%

Slackia exigua

Streptococcus infantis
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Os resultados podem variar conforme estado fisiologico, patolégico, medicamentos, dieta e idade. A interpretagao dos resultados

depende da anélise conjunta dos dados clinicos e demais exames do paciente e deve ser realizada por um profissional de satde.
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MICOBIOMA

Fungos que compdem a microbiota intestinal Identificadas por Metagendmica - Shotgun, com Sequenciamento de DNA de alto
desempenho

NAO FORAM IDENTIFICADOS FUNGOS.
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POTENCIAL FUNCIONAL DA MICROBIOTA INTESTINAL

Bactérias produtoras de Histamina 4,79%
Algumas bactérias possuem a capacidade de sintetizar histamina no intestino por possuirem a enzima histidina descarboxilase (HDC). A 0.92-8.87%
produgao da histamina através da HDC ocorre pela descarboxilagdo do aminodacido histidina. O aumento da abundancia destas bactérias ° ’ e

pode contribuir para 0 aumento de histamina fecal e aumentar a sensibilidade a ingestao de alimentos ricos em histamina.27,28,29,30,31.

Espécies relacionadas a producao de Histamina

Clostridium 2,68% } } of | 0.42-3.00%

Escherichia coli 1,73% } o— 0.00-5.13%

Bifidobacterium pseudocatenulatum 0,17% F——+o0—+—oo00-043%
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Bactérias produtoras de Beta-glucuronidase & 53,31%
Algumas bactérias séo capazes de produzir B-glucuronidase. Essa enzima quebra o acido glucurénico de compostos previamente |

conjugados no figado, promovendo a reativagao de metabdlitos como horménios, bioativos da dieta, toxinas e farmacos. As bactérias |
produtoras de B-glucuronidase podem atuar em processos fisioldgicos importantes, contribuindo tanto para a manutengao da homeostase
quanto para o desenvolvimento de condi¢des patoldgicas.32,33,34.

Espécies relacionadas a producao de Beta-glucuronidase

I58.04—84.1o%

q 0.49-10.86%

Alistipes & 23,94% I
Alistipes onderdonkii & 21,27% I
Collinsella & 5,69% |

q 0.01-2.22%

10.00-5.17%

I~
1.9
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Solicitagao Teste Liberagao
Cliente: Paciente Exemplo Teste: Microbioma Intestinal Plus Coleta realizada em: 26/08/2026
Data de Nascimento: — Método: Sequenciamento de DNA de alto desempenho Resultado liberado em: 22/09/2026

Protocolo: 000-00000-0 por tagmentagao/shotgun - metagenémica

N° do pedido: 000000000000 Material: Swab de fezes em solugéo estabilizante Resultado liberado por:

Prescritor: Dr. Gustavo A. Campana (zZSample) Dr. Gustavo Campana - CRM-SP 112.181

Dados clinicos
De acordo com os dados fornecidos:

e Origem da amostra: Coletada e enviada por laboratério parceiro.
e Sintomas:
o Eructacao (arrotos) (ha 3 anos).
o Diarreia (sempre quando bebe bebidas alcodlicas).
o Constipacao (ha 5 anos).
o Distensao abdominal (ha 3 anos).
o Sensibilidade abdominal (ha 3 anos).
o Escala de Bristol: Tipo 5 e Tipo 1 (pedagos muito moles ou muito duros).
e Condicdes diagnosticadas:
o Gastrite (01/2013).
o Pratica exercicios fisicos (Musculagao 3 a 4x/semana).
e E fumante (ha 4 anos).
e Passou por mudanga de estilo de vida: Comegou a academia em janeiro e dieta evitando FODMAPs ha 2 meses.
e Outros medicamentos e terapias: Enzimas ha 2 meses, com interrupgéo para realizagao deste exame.

Numero do pedido: 000000000000.
Motivo de solicitagao

Nao informado.

Resultados

BACTERIOMA
Foi identificada a presencga do reino Bacteria: 100,0000% [Intervalo de referéncia 98,7814% - 100,0000%]

e As bactérias estao presentes na microbiota intestinal em maior proporgao do que outros microrganismos.

Bactérias patogénicas, patobiontes e/ou pré-inflamatérias acima do intervalo de referéncia

Bactérias patobiontes sdo comensais capazes de promover algum dano quando em condigdes genéticas ou ambientais especificas. Porém, o termo
patobionte também é frequentemente usado para identificar bactérias associadas a doengas mesmo quando ndo ha comprovagéo de causalidade.3®

*Elevacées discretas na abundancia devemn ser avaliadas com cautela.

» Foi identificada a presenca da espécie Collinsella aerofaciens: 5,4333% [Intervalo de referéncia 0,0000% - 5,1710%]
o C. aerofaciens (filo Actinobacteria) é uma bactéria anaerébia encontrada na microbiota intestinal.*'> Pode ser considerada patobionte,
sendo frequentemente associada a diferentes condigoes. 16171819
o A maior abundancia de C. aerofaciens pode estar relacionada com a presenca de sangue nas fezes.?°

o Foi identificada a presenca da espécie Flavonifractor plautii: 2,2449% [Intervalo de referéncia 0,0931% - 0,9663%]
o F. plautii (filo Firmicutes) é uma bactéria comumente encontrada na microbiota intestinal humana. No entanto, o seu papel ndo esta bem
estabelecido, sendo que alguns estudos observaram a maior abundancia dessa espécie em pacientes com Cancer colorretal e Doenca
Inflamatoria Intestinal.36:37.38,39.40,41

o Foi identificada a presenca da espécie Eggerthella lenta: 2,0268% [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,5229%]
o E. lenta (filo Actinobacteria) faz parte do microbioma intestinal humano e tem sido mais comumente associada a infeccdes do trato
gastrointestinal.*? Devido a dificuldades com a identificacao laboratorial, hd uma escassez de dados publicados.*?
o Alguns estudos observaram que E. lenta consegue metabolizar e inativar compostos toxicos, como por exemplo, a digoxina.*34+
o A maior abundancia de Eggerthella lenta pode estar relacionada com a presenca de sangue nas fezes.?°
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» Foi identificada a presenga da espécie Lachnoclostridium bolteae: 1,7677% [Intervalo de referéncia 0,0660% - 0,3633%]
o Aespécie L. bolteae (filo Firmicutes) faz parte da microbiota intestinal de humanos, porém é considerada um patégeno oportunista podendo
causar infecgdes abdominais.*>46

o Foi identificada a presenca da espécie Bilophila wadsworthia: 1,4391% [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,8458%]
o B. wadsworthia (filo Proteobacteria) pode metabolizar proteinas e gerar compostos tdxicos com potencial pré-inflamatorio. Geralmente estéao
associadas a dietas ricas em proteinas animal e gordura.*’8

e Foi identificada a presenca da espécie Sutterella wadsworthensis: 1,0553% [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,5098%]
o Apesar do género Sutterella (filo Proteobacteria) estar associado a doencas gastrointestinais, os dados da literatura ainda sdo controversos
em determinar o papel destas bactérias na microbiota intestinal humana.*

e Foi identificada a presenca da espécie Clostridium innocuum: 0,8398% [Intervalo de referéncia 0,0489% - 0,4093%]
o A espécie C. innocuum € parte da microbiota intestinal, porém é considerada um patégeno oportunista podendo causar infecgdes extra-
intestinais e apresentar resisténcia a vancomicina.?%:51:52 Além disso, tem sido identificada nas fezes de pacientes com diarreia associada ao
uso de antibidticos.>3

e Foi identificada a presenca da espécie Actinotignum schaalii: 0,4851% [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,0000%]
o A. schaalii (filo Actinobacteria) é uma espécie encontrada em amostras urogenitais e estad principalmente relacionada a Infeccdes do Trato
Urinario (ITU), sobretudo em idosos.?*%> A. schaalii € resistente a algumas classes de antibi6ticos.>*5% Contudo, ainda ndo ha relatos
consistentes na literatura sobre a fungao da espécie A. schaalii na microbiota intestinal e a relagdo com condi¢des especificas.

Proporcao entre os filos de bactérias

o Foi identificada a presenca do filo Firmicutes: 46,8964% [Intervalo de referéncia 36,3003% - 79,2822%]
« Foi identificada a presenca do filo Bacteroidetes: 27,9810% [Intervalo de referéncia 10,9235% - 53,6319%]
» Razao Firmicutes/Bacteroidetes: 1,7 [Intervalo de referéncia 0,6 - 6,8]

o A microbiota intestinal de individuos saudaveis apresenta predominio de bactérias pertencentes aos filos Firmicutes (Bacillota®) e
Bacteroidetes (Bacteroidota®®)®’. Estes filos sdo responsaveis pela maior parte da variagdo observada na microbiota intestinal em individuos
saudaveis devido aos diferentes padrées alimentares, portanto, alteracées devem ser avaliadas com cautela.>®5%:60 porém, desequilibrios
entre os filos também podem estar associados a condigdes como Doengas Inflamatérias Intestinais e Sindrome do Intestino Irritavel %!

» Foi identificada a presenca do filo Actinobacteria: 20,8509% [Intervalo de referéncia 0,5925% - 9,3085%]
o O filo Actinobacteria (Actinomycetota®®) representa apenas uma pequena porcentagem da microbiota intestinal. Entretanto, tem papel
importante na manutencao da homeostase da barreira intestinal devido & grande producéo dos acidos graxos de cadeia curta (AGCCs).?!

 Foi identificada a presenca do filo Proteobacteria: 4,2327% [Intervalo de referéncia 0,2515% - 8,1441%]
o O filo Proteobacteria (Pseudomonadota®®) é comumente encontrado na microbiota intestinal de individuos saudaveis.>":62.63.64

» Foi identificada a presenca do filo Fusobacteria: 0,0390% [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,0159%]
o O filo Fusobacteria (Fusobacteriota®®) possui bactérias consideradas patobiontes, com potencial de induzir processos inflamatdrios. Algumas
espécies possuem maior potencial de adesao, invasao e atividade pro-inflamatdria. 560

ARCHAEOMA
N&o foi identificada a presenca do reino Archaea [Intervalo de referéncia 0,0000% - 1,2184%]

e As archaeas estdo presentes na microbiota intestinal em menor proporcao do que as bactérias, representando abundancias de cerca de 1,4%.57 Este
grupo de microrganismos desempenha fungdes importantes no intestino principalmente utilizando o di-hidrogénio (H,) liberado durante a
fermentagdo dos carboidratos para a formacdo de metano (metanogénese).®86° A metanogénese reduz o volume de gases, porém também pode
impactar o transito gastrointestinal reduzindo o peristaltismo.”©

MICOBIOMA
Nao foi identificada a presenca do reino Fungi [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,0458%]

o Os fungos estéo presentes na microbiota intestinal em menor proporgdo do que as bactérias, representando abundancias de até 0,1%.”-72 A maioria
dos fungos identificados por sequenciamento sao provenientes de alimentos ingeridos ou contaminagdes ambientais, nao representando fungos
que estao de fato colonizando o intestino.

DIVERSIDADE

0 indice de diversidade indica a variedade e a abundancia dos microrganismos (bactérias, archaeas e fungos). Em adultos, uma microbiota intestinal
diversa ¢ considerada saudavel.5’
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o [ndice de diversidade (Shannon): 3,3 [Intervalo de referéncia 3,0 - 3,9]

INTERPRETAGAO DOS RESULTADOS

¢ Dentre os resultados obtidos, destacamos:
o BACTERIOMA
= Potencial funcional da microbiota intestinal:
= Total de bactérias produtoras de histamina esta dentro do intervalo de referéncia.
= Total de bactérias produtoras de beta-glucuronidase esta abaixo do intervalo de referéncia. Porém, algumas taxonomias estao
acima do intervalo de referéncia.
= Microrganismos mais abundantes detectados acima dos intervalos de referéncia: Alistipes onderdonkii, Bifidobacterium adolescentis,
Ruthenibacterium lactatiformans, Romboutsia timonensis, Collinsella aerofaciens.
= Bactérias associadas a saude intestinal:
= Detectada dentro do intervalo de referéncia: Lactobacillus.
= Detectada acima do intervalo de referéncia: Bifidobacterium.
= Detectada abaixo do intervalo de referéncia: Faecalibacterium prausnitzii, Roseburia.
= Nao detectada: Eubacterium rectale, Akkermansia muciniphila.
= Bactérias patogénicas, patobiontes e/ou pré-inflamatérias detectadas acima do intervalo de referéncia: Collinsella aerofaciens,
Flavonifractor plautii, Eggerthella lenta, Lachnoclostridium bolteae, Bilophila wadsworthia, Sutterella wadsworthensis, Clostridium
innocuum, Actinotignum schaalii.
= Bactérias associadas a diarreia detectadas: Escherichia coli, Bacteroides fragilis dentro do intervalo de referéncia. A presenca
deve ser avaliada com cautela, sendo recomendada a investigacédo de toxinas/cepas diarreiogénicas e a correlagdo com o quadro
clinico.
= Foi detectada a presenca de bactérias comuns da cavidade oral acima do intervalo de referéncia: Streptococcus anginosus,
Actinomyces oris, Slackia exigua, Actinomyces naeslundii.
= Além disso, foi observado o aumento de bactérias comensais que néo representam necessariamente uma alteragao patologica.
= Proporgao entre os filos identificados:
= Proporcao do filo Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria dentro do intervalo de referéncia.
= Proporcéo do filo Actinobacteria, Fusobacteria acima do intervalo de referéncia.
o ARCHAEAS
= Nao foram detectadas archaeas.
o FUNGOS
= Nao foram detectados fungos.
o MICROBIOMA
= indice de diversidade da microbiota dentro do intervalo de referéncia.

CONCLUSAO

e Ainterpretacao dos resultados foi realizada levando em consideracgéo a distribuicao e o intervalo de referéncia especificos para cada faixa etaria da
populacéo brasileira e indica o0 @ DESEQUILIBRIO da microbiota intestinal. Recomenda-se que o profissional de salde realize a correlagio dos
resultados com os dados clinicos e demais exames. *Elevacdes discretas na abundancia devem ser avaliadas com cautela.
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Sobre o teste

O Microbioma Intestinal € um teste molecular para a identificacdo da composi¢cdo da microbiota intestinal. A microbiota do intestino humano
consiste em uma complexa comunidade de microrganismos, que atua na manutencao de funcdes fisioldégicas e vem sendo descrita pela comunidade
cientifica como moduladores importantes para a salide humana.

Esse teste identifica as bactérias, archaeas e fungos que compdem a microbiota intestinal por meio de seu DNA. Essa analise é composta de
protocolos moleculares (sequenciamento de DNA de alto desempenho por tagmentagdo/shotgun - metagenémica) e de bioinformatica e tem como
objetivo fornecer a detecgédo acurada da comunidade de bactérias, archaeas e fungos do trato intestinal humano.

Esse exame nao deve ser utilizado como Unica ferramenta para o diagnéstico das diversas condigdes de saide. Também nao deve ser utilizado
como substituto de tratamentos e/ou de consultas periédicas aos profissionais de salde. A interpretagcdo dos resultados do teste Microbioma Intestinal
considera o desenvolvimento cientifico atual e pode ser modicada no futuro, de acordo com a incorporagao de novos conhecimentos cientificos e avangos
da tecnologia e ferramentas de analise.

Este teste foi desenvolvido e teve suas caracteristicas de desempenho determinadas pela BiomeHub Pesquisa e Desenvolvimento (CNES 0107484)
de acordo com o preconizado pela legislagdo vigente (RDC 978/2025).

Este laudo foi atualizado para a versdo PRObiome Plus_v3 a partir de 06/04/2026. A nova versao foi implementada em decorréncia das seguintes
alteragoes: os laudos passam a considerar a idade do paciente para definicao dos intervalos de referéncia e parametro do perfil inflamatério possui novas
classificagdes.

Consulte sempre o seu profissional de salde.
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Os resultados podem variar conforme estado fisiologico, patolégico, medicamentos, dieta e idade. A interpretagao dos resultados
depende da anélise conjunta dos dados clinicos e demais exames do paciente e deve ser realizada por um profissional de satde.



