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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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Percentual de classificagao taxondmica

Filo 99,7%
Familia 96,6%
Género 92,1%
Espécie 49,1%
Legenda
Disposigao taxonémica M Firmicutes 80,9%
Espécie Faecalibacterium prausnitzii 11,5%
Eubacterium rectale 10,7%
Holdemanella biformis 7,0%
Dorea longicatena 3,1%
Ruminococcus lactaris 2,0%
\ J J
r N ~
[ Bacteroidetes 11,5% Fusobacteria 3,6%
Bacteroides dorei 1,7% Fusobacterium mortiferum 3,6%
Bacteroides uniformis 1,7%
Bacteroides vulgatus 1,4%
Bacteroides plebeius 0,9%
Barnesiella intestinihominis 0,7%
B Actinobacteria 3,0% B Synergistetes 0,4%
Néo identificado - N&o identificado -
*Resumo das espécies mais abundantes encontradas em cada filo.
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Lista de filos
Firmicutes 80,9%
Bacteroidetes 11,5%
Fusobacteria 3,6%
Actinobacteria 3,0%
Synergistetes 0,4%
Proteobacteria 0,3%
.
Lista de familias
Oscillospiraceae 22,5%
Lachnospiraceae 15,8%
Eubacteriaceae 13,8%
Erysipelotrichaceae 13,6%
Clostridiaceae 12,1%
Bacteroidaceae 6,2%
Prevotellaceae 41%
Fusobacteriaceae 3,6%
Bifidobacteriaceae 3,0%
Barnesiellaceae 0,7%
Rikenellaceae 0,5%
Acidaminococcaceae 0,3%
Comamonadaceae 0,3%
-
Lista de géneros
Eubacterium 13,8% Barnesiella 0,7%
Faecalibacterium 11,5% Anaerostipes 0,7%
Ruminococcus 8,5% Alistipes 0,5%
Blautia 7,8% Oribacterium 0,4%
Holdemanella 7,0% Ruminiclostridium 0,4%
Catenibacterium 6,6% Phascolarctobacterium 0,3%
Hungatella 6,4%
Bacteroides 6,2%
Dorea 4,2%
Prevotella 4,1%
Fusobacterium 3,6%
Bifidobacterium 3,0%
Clostridium 2,8%
Roseburia 2,71%
Subdoligranulum 0,8%
S \ )
Lista de espécies
'd Ve N
Faecalibacterium prausnitzii 11,5% Alistipes putredinis 0,5%
Eubacterium rectale 10,7% Ruminiclostridium siraeum 0,4%
Holdemanella biformis 7,0% Blautia obeum 0,4%
Fusobacterium mortiferum 3,6% Phascolarctobacterium succinatutens 0.3%
Dorea longicatena 3,1%
Ruminococcus lactaris 2,0%
Bacteroides dorei 1,7%
Bacteroides uniformis 1,7%
Bacteroides vulgatus 14%
Dorea formicigenerans 11%
Eubacterium hallii 0,9%
Bacteroides plebeius 0,9%
Barnesiella intestinihominis 0,7%
Roseburia hominis 0,6%
0,5%

Bacteroides caccae
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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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Solicitagao

Cliente: Paciente Exemplo

Data de Nascimento: —
Protocolo: 000-00000-0

N° do pedido: 000000000000

Prescritor: Dr. Gustavo A. Campana

Dados clinicos
De acordo com os dados fornecidos:

Teste

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

Material: Swab de fezes em solugéo estabilizante
(zZSample)

e Origem da amostra: Coletada e enviada por laboratério parceiro.

e Sintomas:

o Distensdo abdominal.
e Escala de Bristol: Tipo 2.
e Condicdes diagnosticadas:

o Hipertensao arterial sistémica.

o Pratica exercicios fisicos (Musculagéo 3x/semana).
e Outros medicamentos e terapias: Dudasterida, Minoxil, Brasat (presséo).

Numero do pedido: 000000000000.
Motivo de solicitagao

Nao informado.

Resultados

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

Bactérias patobiontes sédo comensais capazes de promover algum dano quando em condigdes genéticas ou ambientais especificas. Porém, o termo

Liberagao
Coleta realizada em: 23/08/2026
Resultado liberado em: 22/09/2026

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

patobionte também é frequentemente usado para identificar bactérias associadas a doengas mesmo quando n&o ha comprovagéo de causalidade.™

*Elevagdes discretas na abundancia devem ser avaliadas com cautela.

e Foi identificada a presenca da espécie Fusobacterium mortiferum: 3,6% [Intervalo de referéncia 0,0% - 0,0%]

o A bactéria F. mortiferum (filo Fusobacteria) pertence ao género Fusobacterium, que possui bactérias consideradas patobiontes, com

potencial de induzir processos inflamatorios.'®16

o Alguns estudos tém demonstrado que individuos com pdlipos intestinais adenomatosos possuem maior abundancia de F. mortiferum na

microbiota intestinal .17 18

o Além disso, outros estudos observaram a presenca de F. mortiferum em amostras de biépsia de célon de pacientes com Doenca Inflamatéria
Intestinall® e Cancer colorretal. 20- 21

indice de Diversidade

0 indice de diversidade indica a variedade e a abundancia das bactérias. Em adultos, uma microbiota intestinal diversa é considerada saudavel.??

o [ndice de diversidade (Shannon): 3,5 [Intervalo de referéncia 2,9 - 4,0]

Proporgao entre os filos

o Foi identificada a presenca do filo Firmicutes: 80,9% [Intervalo de referéncia 36,1% - 80,2%]

¢ Foi identificada a presenca do filo Bacteroidetes: 11,5% [Intervalo de referéncia 13,8% - 54,8%]

o Razao Firmicutes/Bacteroidetes: 7,0 [Intervalo de referéncia 0,7 - 5,5]

o A microbiota intestinal de individuos saudaveis apresenta predominio de bactérias pertencentes aos filos Firmicutes (Bacillota®) e
Bacteroidetes (Bacteroidota?3)?2. Estes filos sdo responsaveis pela maior parte da variagdo observada na microbiota intestinal em individuos
saudaveis devido aos diferentes padroes alimentares, portanto, alteragdes devem ser avaliadas com cautela.?*2526 porém, desequilibrios

entre os filos também podem estar associados a condigées como Doencas Inflamatérias Intestinais e Sindrome do Intestino Irritavel .2

¢ Foi identificada a presenca do filo Fusobacteria: 3,6% [Intervalo de referéncia 0,0% - 0,0%]

o 0O filo Fusobacteria (Fusobacteriota?3) possui bactérias consideradas patobiontes, com potencial de induzir processos inflamatérios. Algumas

espécies possuem maior potencial de adesao, invasao e atividade pro-inflamatdria.!>16
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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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Foi identificada a presenca do filo Actinobacteria: 3,0% [Intervalo de referéncia 0,0% - 4,7%]
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 a grande produgéo dos acidos graxos de cadeia curta (AGCCs).10

Foi identificada a presenca do filo Synergistetes: 0,4% [Intervalo de referéncia 0,0% - 1,5%]
o O filo Synergistetes (Synergistota?®) faz parte da microbiota humana em diferentes locais, como trato gastrointestinal, oral e vaginal,
sugerindo que ele pode desempenhar um papel funcional. Porém, também pode atuar como patobionte na microbiota oral e em infecgdes
extra-intestinais.?®2° N4o ha relatos consistentes sobre a funcdo das bactérias deste filo na microbiota intestinal.

Foi identificada a presenca do filo Proteobacteria: 0,3% [Intervalo de referéncia 0,0% - 5,4%]
o O filo Proteobacteria (Pseudomonadota?®) é comumente encontrado na microbiota intestinal de individuos saudaveis.?230:31.32

Interpretacgao dos resultados

Dentre os resultados obtidos, destacamos:
o Bactérias mais abundantes detectadas acima do intervalo de referéncia: Eubacterium rectale, Holdemanella biformis, Catenibacterium.
o Bactérias marcadoras de satde intestinal:
= Detectada dentro do intervalo de referéncia: Faecalibacterium prausnitzii, Bifidobacterium, Roseburia.
= Detectada acima do intervalo de referéncia: Eubacterium rectale.
= Nao detectada: Akkermansia muciniphila.
Bactérias patogénicas, patobiontes e/ou pré-inflamatdrias detectadas acima do intervalo de referéncia: Fusobacterium mortiferum.
Além disso, foi observado o aumento de bactérias comensais que ndo representam necessariamente uma alteracédo patolégica.
indice de diversidade bacteriana dentro do intervalo de referéncia.
Proporgéo entre os filos identificados:
= Razdo entre os filos Firmicutes/Bacteroidetes acima do intervalo de referéncia.
= Proporcao do filo Firmicutes acima do intervalo de referéncia.
= Proporgéo do filo Bacteroidetes abaixo do intervalo de referéncia.
= Proporcéo do filo Actinobacteria, Synergistetes, Proteobacteria dentro do intervalo de referéncia.
= Proporcao do filo Fusobacteria acima do intervalo de referéncia.

A interpretacdo dos resultados foi realizada levando em consideragao a distribuicdo e o intervalo de referéncia especificos de cada faixa etaria da
populac&o brasileira. Recomenda-se que o profissional de salde realize a correlagdo 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 a partir das fezes. A microbiota do intestino
humano é uma complexa comunidade de microrganismos que atua na manutencgdo de fungoes fisiolégicas e vem sendo descrita pela comunidade
cientifica como componente importante para a saide humana.

Esse teste identifica as bactérias que compdem a microbiota por meio de seu DNA. Essa andlise € composta de protocolos moleculares
(sequenciamento de DNA de alto desempenho) e de bioinformatica e tem como objetivo fornecer a detecgéo acurada da comunidade de bactérias.

Esse teste nao deve ser utilizado como Unica ferramenta diagnéstica para condicdes de salide e ndo substitui tratamentos e/ou de consultas
periddicas aos profissionais de saude. A interpretacdo dos resultados do teste considera o desenvolvimento cientifico atual e pode ser modificada no
futuro, de acordo com a incorporagéo de novos conhecimentos cientificos e avangos da tecnologia e ferramentas de anélise.

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

Este laudo foi atualizado para a versdgo PRObiome v_2 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 definicdo dos intervalos de referéncia, parametro do perfil inflamatério possui novas
classificagdes e descontinuagéo do status de concluséo.

Consulte sempre o seu profissional de salde.
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CRM-SP 112.181 - Responséavel Técnico Os resultados podem variar conforme estado fisiolégico, patolégico, medicamentos, dieta e idade. A interpretagao dos resultados
Patologia Clinica e Medicina Laboratorial 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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