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Glossario

Microbioma:

Conjunto de micro-organismos (bactérias,
virus, fungos e arqueias) que habitam um
ambiente especifico, como o intestino.

Disbiose:

Desequilibrio da microbiota intestinal,
podendo causar inflamagdes, disturbios
metabdlicos e problemas digestivos.

Bactérias Patogénicas:

Microorganismos que podem causar
doencas quando em excesso ou quando o
sistema imunoldgico esta enfraquecido.

Prebidticos:

Substancias nao digeriveis (fibras e
oligossacarideos) que estimulam o
crescimento das bactérias benéficas no
intestino.
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profissional da saude.

Microbiota:

Populagdo de micro-organismos que
compdem o microbioma,
influenciando saude digestiva,
imunidade e metabolismo.

Bactérias Comensais:

Bactérias benéficas que vivem no
corpo sem causar danos e ajudam na
digestdao e imunidade.

Probiéticos:

Microorganismos vivos que, quando
consumidos em quantidades
adequadas, promovem beneficios a
saude.

Simbiodnticos:

Produtos que combinam probidticos e
prebidticos para potencializar seus
beneficios.
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Ol3, tudo bem? Somos a DNA Club e temos o propdsito de fornecer a vocé, de forma direta,
informacgdes genéticas que revelam caminhos para uma vida melhor. Nascemos para trazer a
possibilidade de um autoconhecimento profundo, ajudando vocé a ser sua melhor versao!

Usando a técnica de Sequenciamento de DNA de alto desempenho da regido V3/V4 do gene 16S
rRNA, nossos especialistas analisam a composicao e diversidade do seu microbioma intestinal. A
partir dessas informacdes, combinadas com estudos cientificos de alta credibilidade,
oferecemos insights sobre como seu microbioma pode influenciar sua saude, metabolismo,
imunidade e bem-estar.

O programa de gendmica personalizada da DNA Club foi desenvolvido para que vocé possa
expandir seu potencial de vida por meio de nossas solugées genéticas, compreendendo melhor
o equilibrio do seu microbioma e como ele impacta seu dia a dia.

Seu microbioma revela segredos sobre sua salde e bem-estar. Descubra como ele impacta sua
saude e receba dicas para equilibra-lo!

Euclides Matheucci Jr.
Diretor Cientifico

Diretor cientifico

GRUPODNA

2 Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um
profissional da saude.
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Cliente: Diana Ventura
Data de nascimento: 13/02/1996

ID Club:

Teste: Microbioma Intestinal Plus

Método: Sequenciamento de DNA de alto desempenho
por tagmentac¢do/shotgun - metagendmica

Indice de alfa diversidade

Solicitante: -

Tipo de amostra: Swab de fezes em solugdo
estabilizante (ZSample)

Data de coleta:

Data de entrada:

Resultado liberado em:
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Intervalo de referéncia

Y Seu resultado
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Relacao de sintomas relatados e bactérias presentes no resultado:

Nao ha correlagao.

Relacao entre filos

Perfil inflamatoério

4 . A4 A
1.6 TR o]
Firmicutes/Bacteroidetes ===+ *I """""" Perfil inflamatorio
0.6 6.8
75.4%
93.4%
Bacteroidetes+Firmicutes ~  {--immmmsssesgeseee-
80.5% 97.4%
1.8%
Proporgao de Proteobacteria I """""""
0.3% 8.1%
Y Seuresultado Intervalo de referéncia E Mediana ’ Pré-inflamatério . Anti-inflamatério

3 Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um

profissional da saude.
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Enterotipo

Nao classificado

Enterotipo é uma classificacdo da microbiota intestinal de acordo com sua composicdo e que
se relaciona, principalmente, aos padrdes alimentares de longa duracdo, no entanto, esta
classificacao foi definida em individuos adultos e ndo se aplica as criangas, adolescentes e

idosos.

Bactérias mais abundantes no seu resultado

Akkermansia muciniphila
Possui propriedades benéficas, estd envolvida na manutencdo da integridade da

barreira intestinal, e associada a dietas ricas em prebidticos e com baixa ingestdo
de acidos graxos saturados (1,2)

A 1812%

I h

Intervalo de referéncia

Faecalibacterium prausnitzii

Em abundancia adequada, atua como fator de protegdo em relagdo aos diversos
disturbios gastrointestinais. Possui propriedades anti-inflamatérias devido a
produgdo de AGCC (3).

A 10,45%
0T
2.07%—

—i20,07%

Intervalo de referéncia

Ruminococcus bromii
Bactéria encontrada na microbiota intestinal com capacidade de produzir butirato
a partir do amido resistente (4,5,6,7).

A 391%

Y
I !
i
v
0,00% 4,949
Intervalo de referéncia

Alistipes putredinis

Dietas ricas em gordura podem levar a um aumento na proporg¢do do género
Alistipes (8). Entretanto, existem poucos estudos relevantes sobre a sua fungdo
na microbiota intestinal.

A371%

T
0,00%—

Intervalo de referéncia

5,00%

Paraprevotella clara

Espécie comensal na microbiota intestinal capaz de degradar tripsina,
contribuindo para a manutencdo de IgAs e protegdao contra infec¢Ges por
patégenos (9,10).

A 3,44%
M
11,36%
Intervalo de referéncia

0,00%

A O valor obtido é compativel com os parametros de referéncia para a populagdo brasileira.

‘ O valor obtido ndo se enquadra nos parametros de referéncia para a populagdo brasileira.

KN&O ha valores de referéncia estabelecidos para a populagdo brasileira nesse parametro.

Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um

profissional da saude.




Principais bactérias marcadoras de salide intestinal

Akkermansia muciniphila

Possui propriedades benéficas, estad envolvida na manutengdo da integridade da
barreira intestinal, e associada a dietas ricas em prebidticos e com baixa ingestdo
de acidos graxos saturados.

A 18,12%
I \ (
0,00%—4,56%
Intervalo de referéncia

Faecalibacterium prausnitzii

Em abundancia adequada, atua como fator de protegao em relagdo aos diversos
disturbios gastrointestinais. Possui propriedades anti-inflamatérias devido a
produgdo de AGCC (3).

A 10,45%

D
2,07% 20,07%
Intervalo de referéncia

Roseburia

E importante no processo de digestdo de carboidratos complexos e produz AGCC
que podem atuar contra processos inflamatdrios, na manutengdo da imunidade
e na motilidade (11).

A 2.35%

0,64%———  9,42%
Intervalo de referéncia

Bifidobacterium

Possui efeito benéfico na manutencdo da barreira intestinal gragas a producdo
elevada de AGCC. Produz especialmente acetato, que protege o hospedeiro de
infeccGes por bactérias enteropatogénicas (12).

A 0,41%

0,00%—4,40%
Intervalo de referéncia

Eubacterium rectale

Bactéria benéfica por produzir butirato que possui propriedades
anti-inflamatdrias, auxilia na proliferagdo de colondcitos e na manutencdo da
integridade da barreira intestinal (13).

A 0,38%

Il

0,08%———9,36%
Intervalo de referéncia

‘ O valor obtido é compativel com os parametros de referéncia para a populagdo brasileira.

AO valor obtido ndo se enquadra nos parametros de referéncia para a populagdo brasileira.

KNEO ha valores de referéncia estabelecidos para a populagdo brasileira nesse parametro.

O teste de Microbioma Intestinal utiliza os intervalos de referéncia obtidos a partir da analise de um banco de

dados da microbiota intestinal de individuos brasileiros adultos.



Grafico taxonomico do resultado

Percentual de classificagcao taxondmica
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Filo

Familia

100,0000%
100,0000%

Género

100,0000%

Espécie

Disposicao taxondmica

Espécie

Resumo das principais espécies bacterianas encontradas em cada filo.

100,0000%

Firmicutes I 54,28% Bacteroidetes I 21,11%
Faecalibacterium prausnitzii 10,45% Alistipes putredinis 3,71%
Ruminococcus bromii 3,90% Paraprevotella clara 3,44%
Blautia obeum 3,33% Bacteroides dorei 2,79%
Fusicatenibacter saccharivorans 3,14% Alistipes communis 1,91%
Eubacterium eligens 2,45% Alistipes shahii 1,45%
Actinobacteria [Jj 4,70% Verrucomicrobia I 18,12%
Collinsella aerofaciens 3,17% Akkermansia muciniphila 18,12%
Adlercreutzia equolifaciens 0,66%

Bifidobacterium longum 0,39%

Gordonibacter urolithinfaciens 0,26%

Gordonibacter pamelaeae 0,12%

6 Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um

profissional da saude.
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Proteobacteria ||

1,77%

Bilophila wadsworthia

Escherichia coli

Sutterella wadsworthensis

Oxalobacter formigenes

Parasutterella excrementihominis

Resumo das espécies mais abundantes encontradas em cada filo

Lista de filos

0,59%

0,49%

0,42%

0,23%

0,037%

Lista de familias

Firmicutes
Bacteroidetes
Proteobacteria
Verrucomicrobia
Actinobacteria

Proteobacteria

54,28%
21,11%
9,6%
18,12%
4,70%

1,77%

Oscillospiraceae
Lachnospiraceae
Akkermansiaceae
Oscillospiraceae
Bacteroidaceae
Prevotellaceae
Eubacteriaceae
Coriobacteriaceae
Peptostreptococcaceae
Clostridiaceae
Tannerellaceae
Eggerthellaceae
Erysipelotrichaceae
Desulfovibrionaceae

Enterobacteriaceae

22,8034%
21,4499%
18,1206%
7,7172%
6,7299%
4,4163%
3,8245%
3,1750%
2,5581%
2,1489%
1,5246%
1,1175%
0,8877%
0,5876%

0,4994%

Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um

profissional da saude.
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Sutterellaceae 0,4596%
Lista de familias
Bifobacteriaceae 0,4061%
Odoribacteraceae 0,3651%
Acidaminococcaceae 0,3609%
Barnesiellaceae 0,3567%
Oxalobacteraceae 0,2308%
Lactobacillaceae 0,1815%
Streptococcaceae 0,0682%
Leuconostocaceae 0,0052%
Actinomycetaceae 0,0052%
Lista de géneros Lista de espécies
Akkermansia 18,1206%  Akkermansia muciniphila 18,12%
Faecalibacterium 10,4537%  Faecalibacterium prausnitzii 10,45%
Alistipes 7,7172% Ruminococcus bromii 3,91%
Bacteroides 6,7299% Alistipes putredinis 3,71%
Blautia 5,9870% Paraprevotella clara 3,44%
Ruminococcus 5,9178% Blautia obeum 3,33%
Paraprevotella 4,1960% Collinsella aerofaciens 3,18%
Eubacterium 3,8245% Fusicatenibacter saccharivorans 3,15%
Collinsella 3,1750% Bacteroides dorei 2,80%
Fusicatenibacter 3,1499% Eubacterium eligens 2,45%
Coprococcus 2,5518% Romboutsia timonensis 2,28%
Roseburia 2,3472% Butyrivibrio crossotus 2,14%
Romboutsia 2,2758% Anaerostipes hadrus 2,12%
Butyrivibrio 2,1436% Alistipes communis 1,91%

Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um
profissional da saude.
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Anaerostipes
Gemmiger
Parabacteroides
Agathobaculum
Dysosmobacter
Dorea

Hungatella
Clostridium
Adlercreutzia
Bilophila
Lachnoclostridium
Anaerobutyricum
Escherichia
Ruthenibacterium
Anaerotruncus
Sutterella
Biobacterium
Intestinimonas
Holdemanella
Gordonibacter
Subdoligranulum
Phascolarctobacterium
Barnesiella
Eisenbergiella
Intestinibacter
Mediterraneibacter
Odoribacter
Oxalobacter
Erysipelatoclostridium
Prevotella
Turicibacter

Lawsonibacter

2,1163%
1,5959%
1,5246%
1,4039%
1,1206%
1,0807%
1,0356%
1,0335%
0,6579%
0,5876%
0,5687%
0,5435%
0,4994%
0,4963%
0,4753%
0,4228%
0,4061%
0,3851%
0,3777%
0,3746%
0,3714%
0,3609%
0,3567%
0,2927%
0,2822%
0,2697%
0,2434%
0,2308%
0,2298%
0,2203%
0,2088%
0,2078%

Gemmiger formicilis
Alistipes shahii
Agathobaculum butyriciproducens
Blautia wexlerae
Dysosmobacter welbionis
Coprococcus eutactus
Hungatella hathewayi
Ruminococcus lactaris
Roseburia faecis
Coprococcus catus
Parabacteroides merdae
Paraprevotella xylaniphila
Bacteroides uniformis
Bacteroides ovatus
Adlercreutzia equolifaciens
Eubacterium hallii
Bacteroides massiliensis
Parabacteroides distasonis
Dorea longicatena

Blautia massiliensis
Clostridium celatum
Coprococcus comes
Bilophila wadsworthia
Roseburia inulinivorans
Ruminococcus torques
Anaerobutyricum soehngenii
Escherichia coli
Ruthenibacterium lactatiformans
Ruminococcus callidus
Dorea formicigenerans
Sutterella wadsworthensis

Bacteroides vulgatus

1,60%
1,45%
1,40%
1,40%
1,12%
1,06%
1,04%
1,03%
1,03%
0,84%
0,82%
0,75%
0,75%
0,67%
0,66%
0,64%
0,64%
0,64%
0,64%
0,64%
0,63%
0,59%
0,59%
0,57%
0,57%
0,54%
0,50%
0,50%
0,45%
0,44%
0,42%
0,40%
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Lactobacillus 0,1815% Roseburia hominis 0,39%
Bittarella 0,1710% Bifidobacterium longum 0,39%
Ruminiclostridium 0,1312% Intestinimonas massiliensis 0,39%
Faecalicatena 0,1217% Holdemanella biformis 0,38%
Butyricimonas 0,1217% Eubacterium rectale 0,38%
Anaerotignum 0,1123% Alistipes onderdonkii 0,38%
Frisingicoccus 0,0965% Subdoligranulum variabile 0,37%
Eggerthella 0,0850% Phascolarctobacterium succinatutens 0,36%
Butyricicoccus 0,0797% Barnesiella intestinihominis 0,36%
Phocea 0,0734% Roseburia intestinalis 0,35%
Longibaculum 0,0713% Anaerotruncus colihominis 0,35%
Tyzzerella 0,0682% Ruminococcus faecis 0,33%
Streptococcus 0,0567% Intestinibacter bartlettii 0,28%
Parasutterella 0,0367% Bacteroides coprophilus 0,26%
Lactococcus 0,0115% Gordonibacter urolithinfaciens 0,26%
Leuconostoc 0,0052% Odoribacter splanchnicus 0,24%
Actinomyces 0,0052% Eubacterium ramulus 0,23%
Oxalobacter formigenes 0,23%
Bacteroides pectinophilus 0,23%
Mediterraneibacter butyricigenes 0,22%
Clostridium symbiosum 0,21%
Turicibacter sanguinis 0,21%
Lawsonibacter asaccharolyticus 0,21%
Prevotella copri 0,21%
Clostridium innocuum 0,19%
Bacteroides cellulosilyticus 0,19%
Bacteroides clarus 0,18%
Lactobacillus rogosae 0,18%
Bittarella massiliensis 0,17%
Eisenbergiella tayi 0,17%
Alistipes ihumii 0,16%

Clostridium phoceensis 0,15%
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Clostridium perfringens
Bacteroides faecis
Clostridium leptum
Anaerotruncus massiliensis
Eisenbergiella massiliensis
Faecalicatena contorta
Ruminococcus bicirculans
Gordonibacter pamelaeae
Clostridium bolteae
Anaerotignum faecicola
Bacteroides negoldii
Clostridium aldenense
Bacteroides salanitronis
Clostridium paraputrificum
Eubacterium ventriosum
Frisingicoccus caecimuris
Eggerthella lenta
Ruminococcus gnavus
Butyricicoccus pullicaecorum
Bacteroides xylanisolvens
Phocea massiliensis
Longibaculum muris
Clostridium scindens
Clostridium asparagiforme
Tyzzerella nexile
Parabacteroides goldsteinii
Coprococcus phoceensis
Butyricimonas virosa
Bacteroides fragilis
Alistipes negoldii
Butyricimonas faecalis

Streptococcus thermophilus

0,15%
0,14%
0,13%
0,13%
0,12%
0,12%
0,12%
0,12%
0,11%
0,11%
0,11%
0,11%
0,11%
0,10%
0,10%
0,10%
0,09%
0,08%
0,08%
0,08%
0,07%
0,07%
0,07%
0,07%
0,07%
0,07%
0,07%
0,06%
0,06%
0,06%
0,06%
0,06%
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Blautia hydrogenotrophica 0,06%
Alistipes indistinctus 0,05%
Mediterraneibacter massiliensis 0,05%
Thomasclavelia ramosa 0,04%
Parasutterella excrementihominis 0,04%
Bacteroides eggerthii 0,03%
Bacteroides plebeius 0,03%
Bacteroides timonensis 0,03%
Bacteroides pyogenes 0,03%
Eubacterium limosum 0,02%
Bifidobacterium bifidum 0,02%
Prevotella disiens 0,01%
Lactococcus lactis 0,01%
Lactobacillus sakei 0,01%
Leuconostoc carnosum 0,01%
Actinomyces massiliensis 0,01%

Dados Clinicos
De acordo com os dados fornecidos pelo cliente a partir do formulario de cadastro:

IMC:

Amostra:

Sintomas:

Escala de Bristol:

Condig¢oes diagnosticadas:
Pratica exercicios fisicos.

Outros medicamentos e terapias:

Motivo de solicitacao
Ndo informado

Resultados

BACTERIOMA



ID Club:

Foi identificada a presenca do reino Bacteria: 100,0000% [Intervalo de referéncia
98,7813% - 100,0000%)]
o As bactérias estdo presentes na microbiota intestinal em maior propor¢do 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 ndao ha comprovagao de
causalidade (26).

*Elevacgdes discretas na abundancia devem ser avaliadas com cautela.

Foi identificada a presenca da espécie Oxalobacter formigenes: 0,2308% [Intervalo
de referéncia 0,000% - 0,0253%]

o A espécie O. formigenes (filo Proteobacteria) é uma bactéria comensal da
microbiota intestinal capaz de degradar o oxalato (17,18). Estudos indicam
gue sua presenca na microbiota intestinal estd associada a um menor risco de
calculo renal, porém, os achados ainda sdo preliminares (19,20).

Foi identificada a presenga da espécie Clostridium perfrigens: 0,1469% [Intervalo de
referéncia 0,0000% - 0,0985%]

o C. perfringens (filo Firmicutes) é uma espécie de bactéria que pode produzir
toxinas e é considerada patogénica (21). E uma das causas mais comuns de
diarreia por intoxicagao alimentar (22).

Foi identificada a presenca da espécie Clostridium paraputrificum: 0,1028%
[Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,0121%)]

o C. paraputrificum (filo Firmicutes) € uma bactéria gram positiva e anaerdbica
gue ja foi isolada de individuos saudaveis, no entanto estudos preliminares
associam a espécie a casos de bacteremia e em pacientes com necrose
colonica (23,24,25,26)

Foi identificada a presenca da espécie Bacteroides pyogenes: 0,0252% [Intervalo de
referéncia 0,0000% - 0,000%]

o B. pyogenes (filo Bacteroidetes) € comumente encontrada na cavidade oral de
animais (27). Essa espécie é responsavel por quadros graves de infeccdo em
humanos associados principalmente a mordida de animais (28,29,30). No
entanto, ndo ha dados consistentes sobre o papel dessa espécie na
microbiota intestinal.

Proporcao entre os filos de bactérias

Foi identificada a presenga do filo Firmicutes: 54,2883% [Intervalo de referéncia
36,2945% - 79,2782%]
Foi identificada a presenca do filo Bacteroidetes: 21,1099% [Intervalo de referéncia
10,9244% - 53,6272%]
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e Razdo Firmicutes/Bacteroidetes: 2,6 [Intervalo de referéncia 0,6 - 6,8]

o A microbiota intestinal de individuos saudaveis apresenta predominio de
bactérias pertencentes aos filos Firmicutes (Bacillota (31)) e Bacteroidetes
(Bacteroidota (31)) (32). Estes filos sdo responsdveis pela maior parte da
variacdo observada na microbiota intestinal em individuos sauddveis devido
aos diferentes padrdes alimentares, portanto, alteracdes devem ser avaliadas
com cautela (33, 34, 35). Porém, desequilibrios entre os filos também podem
estar associados a condicdes como Doencas Inflamatdrias Intestinais e
Sindrome do Intestino Irritavel (36).

e Foi identificada a presenca do filo Verrucomicrobia: 18,1206% [Intervalo de
referéncia 0,0000% - 4,5606%]

o O filo Verrucomicrobia (Verrucomicrobiota (31)) estd presente no trato
gastrointestinal humano e é considerado um membro simbionte importante
da microbiota (37). A espécie Akkermansia muciniphila pertence a este filo.

e Foi identificada a presenca do filo Actinobacteria: 4,7038% [Intervalo de referéncia
0,5925% - 9,3090%)

o O filo Actinobacteria (Actinomycetota (31)) representa apenas uma pequena
porcentagem da microbiota intestinal. Entretanto, tem papel importante na
manutencdo da homeostase da barreira intestinal devido a grande producdo
dos acidos graxos de cadeia curta (AGCCs) (12).

e Foi identificada a presenca do filo Proteobacteria: 1,7774% [Intervalo de referéncia
0,2514% - 8,1429%)

o O filo Proteobacteria (Pseudomonadota (31)) é comumente encontrado na

microbiota intestinal de individuos saudaveis (32,38,39,40).

Archeoma

Ndo foi identificada a presenga do reino Archaea [Intervalo de referéncia 0,0000% -
1,2185%)]
® As archaeas estdo presentes na microbiota intestinal em menor proporcdo do que as
bactérias, representando abundancias de cerca de 1,4% (41). Este grupo de
microrganismos desempenha func¢des importantes no intestino principalmente
utilizando o di-hidrogénio (Hz) liberado durante a fermentacdo dos carboidratos para
a formacdo de metano (metanogénese) (42,43). A metanogénese reduz o volume de
gases, porém também pode impactar o transito gastrointestinal reduzindo o
peristaltismo (44).

Micobioma
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N3o foi identificada a presenca do reino Fungi [Intervalo de referéncia 0,0000% - 0,0457%]

e Os fungos estdo presentes na microbiota intestinal em menor proporg¢do do que as
bactérias, representando abundancias de até 0,1% (45,46). A maioria dos fungos
identificados por sequenciamento s3ao provenientes de alimentos ingeridos ou
contaminag¢bes ambientais, ndo representando fungos que estdo de fato colonizando
o intestino.

indice de diversidade

O indice de diversidade indica a variedade e a abundancia dos microrganismos (bactérias,
archaeas e fungos). Em adultos, uma microbiota intestinal diversa é considerada sauddvel (80).
e indice de diversidade (Shannon): 3,7 [Intervalo de referéncia 3,0 - 3,9]

Interpretacao dos resultados

e Dentre os resultados obtidos, destacamos:
o BACTERIAS

m Bactérias marcadoras de saude intestinal:

e Detectada dentro do intervalo de referéncia: Faecalibacterium
prausnitzii, Roseburia, Eubacterium rectale, Bifidobacterium,
Lactobacillus.

e Detectada acima do intervalo de referéncia: Faecalibacterium
prausnitzii, Roseburia, Eubacterium rectale.

m Bactérias patogénicas, patobiontes e/ou pro-inflamatdrias detectadas
acima do intervalo de referéncia: Oxalobacter formigenes, Clostridium
perfringens, Clostridium paraputrificum, Bacteroides pyogenes.

e Além disso, foi observado o aumento de bactérias comensais
gue ndo representam necessariamente uma alteracdo
patoldgica.

m  Proporcdo entre os filos identificados:

e Proporcao do filo Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria,
Proteobacteria dentro do intervalo de referéncia.

® Proporcao do filo Verrucomicrobia acima do intervalo de
referéncia.

o ARCHAEAS
m N3o foram detectadas archaeas.
o FUNGOS

m N3o foram detectadas archaeas.
o MICROBIOMA
m indice de diversidade da microbiota dentro do intervalo de referéncia.

Conclusao

A interpretacdao dos resultados foi realizada levando em consideragao a distribuicdo e o
intervalo de referéncia da populac3o brasileira adulta e indica a necessidade de ATENCAO em
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relacdo a alguns indicadores da microbiota intestinal. Recomenda-se que o profissional de saude
realize a correlacdo dos resultados com os dados clinicos e demais exames. *ElevacOes discretas
na abundancia devem ser avaliadas com cautela.
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Sobre o teste

O Microbioma CLUB é um teste molecular para a identificacdo da composi¢ao da microbiota
intestinal. A microbiota do intestino humano consiste em uma complexa comunidade de
microrganismos, que atua na manutencdo de funcgoes fisioldgicas e vem sendo descrita pela
comunidade cientifica como moduladores importantes para a saide humana. O estado de
disbiose é caracterizado pela queda da diversidade de bactérias, com aumento da proporc¢ao de
bactérias patogénicas.

Esse teste identifica as bactérias que compdem a microbiota por meio de seu DNA. Essa
analise é composta de protocolos moleculares (sequenciamento de DNA de alto desempenho)
e de bioinformatica e tem como objetivo fornecer a deteccdo acurada da comunidade de
bactérias do trato intestinal humano.

O teste Microbioma Intestinal é utilizado para apoio ao diagndstico de diversas condigoes,
bem como acompanhamento de diversos tratamentos medicamentosos e com base na dieta
alimentar. Esse exame ndo deve ser utilizado como Unica ferramenta para o diagndstico das
diversas condi¢Oes de saude. Também ndo deve ser utilizado como substituto de tratamentos
e/ou de consultas periddicas aos profissionais de saude. A interpretacdo dos resultados do
teste Microbioma Intestinal considera o desenvolvimento cientifico atual e pode ser modificada
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
Biome Hub de acordo com o preconizado pela legislagdo vigente (RDC 302/2005).
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alores de referéncia
O valor obtido é compativel com os parametros de referéncia para a populacao brasileira.
O valor obtido ndo se enquadra nos parametros de referéncia para a populacdo brasileira.

Nao ha valores de referéncia estabelecidos para a populagdo brasileira nesse parametro.

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

Consulte sempre o seu profissional de saude.

19 Este exame é uma ferramenta de apoio diagndstico. Recomendamos que a interpretagdo seja acompanhada por um
profissional da saude.
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