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RESUMO 

Os impactos da alimentação na saúde e na incidência de doenças crônicas não 

transmissíveis (DCNT) representam temas de grande relevância no contexto da saúde 

pública. No decorrer dos últimos anos, têm se descoberto uma relação importante 

entre alimentação e saúde intestinal humana, de modo que o que se come pode 

influenciar e modular a microbiota intestinal, interferindo na ocorrência de DCNT, na 

qualidade de vida e na saúde dos indivíduos. O presente trabalho teve como objetivo 

realizar uma revisão bibliográfica por meio da coleta de artigos científicos relacionados 

à influência da alimentação na modulação da microbiota intestinal e da inflamação 

sistêmica, e suas repercussões na saúde humana. Pode-se concluir que alguns 

nutrientes como lipídeos e carboidratos não digeríveis e determinados padrões 

alimentares, como alto o consumo de frutas, hortaliças e alimentos fermentáveis, 

principalmente, a longo prazo, tem impacto na modulação da microbiota intestinal, nos 

fatores de inflamação e, consequentemente, na saúde humana.  
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padrões alimentares 
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1. INTRODUÇÃO 

 

No decorrer dos últimos anos, a microbiota intestinal vem recebendo maior 

atenção e se tornando cada vez mais um tema estudado. Apesar dos microrganismos 

presentes no intestino já serem explorados há algumas décadas, as investigações 

sobre os papéis e a importância desses microrganismos têm atraído ainda mais 

atenção de pesquisadores. Esse tema representa fonte potencial de novas terapias e 

de intervenções em doenças crônicas não transmissíveis (DCNT), como obesidade, 

diabetes tipo 2, hepatopatias, câncer e doenças inflamatórias. (CANI, 2018; CANI e 

EVERARD, 2016) 

A microbiota intestinal humana refere-se a todos os microrganismos 

constituintes da comunidade microbiana do trato gastrointestinal, como bactérias, 

archea, fungos e protistas, enquanto o termo “microbioma”, refere-se aos genes 

codificados pelos microrganismos. (CANI, 2018) A microbiota é um ecossistema 

metabolicamente ativo, que consiste em centenas de milhares de microrganismos, 

que colonizam o trato gastrointestinal logo após o nascimento, e estabelecem uma 

relação dinâmica de benefícios mútuos com o organismo humano, resultando na 

manutenção de condições imunológicas, metabólicas, de digestão e absorção de 

nutrientes. Após a colonização inicial, diversos fatores podem ser determinantes para 

que ocorram mudanças definitivas no padrão da microbiota, como o tipo de parto e 

amamentação, estilo de vida, dieta, condições higiênicas e ambientais, histórico do 

uso de antibióticos e vacinação. (PASSOS e MORAES-FILHO, 2017) Além disso, 

fatores ambientais também podem afetar essa composição, como pH, níveis de 

oxigênio, disponibilidade de nutrientes, atividade de água e temperatura. (MILANI et 

al, 2017) 

Um dos papéis principais da microbiota é atuar como barreira aos agentes 

agressores, cobrindo a superfície do trato digestivo e impedindo a entrada de 

patógenos na mucosa intestinal. Por isso, ela é composta por mais de mil e quinhentas 

espécies, distribuídas em mais de cinquenta filos diferentes como Firmicutes, 

Bacteroidetes, Proteobacteria, Actinobacteria, Efusobacteria, Verrucomicrobia, entre 

outros. (PASSOS e MORAES-FILHO, 2017; CANI e EVERARD, 2016; WISNIEWSKI 

et al, 2019; BAMBERGER et al, 2018; COSTANTINI et al, 2017) 
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O equilíbrio da microbiota intestinal é de extrema importância para a saúde 

humana, mas alguns fatores como hábitos alimentares, tratamento medicamentoso, 

motilidade intestinal, frequência e consistência das fezes (CANI, 2018), podem causar 

desequilíbrios e gerar um estado chamado disbiose. Ainda não há um consenso sobre 

o significado desse termo, exatamente pela falta de uma descrição precisa do que 

seria uma microbiota equilibrada e saudável. (MILANI et al, 2017) Porém, muitas 

evidências têm mostrado alterações permanentes na composição ou função da 

microbiota, as quais podem influenciar a resposta imune, o metabolismo, a 

permeabilidade e a motilidade intestinal, promovendo um estado pró-inflamatório 

sistêmico, crônico e de baixa intensidade. (PASSOS e MORAES-FILHO, 2017; CANI 

e DELZENNE, 2009; CANI et al, 2012; EVERARD e CANI, 2013) 

Além da importante relação entre microbiota e sistema imunológico, também é 

necessário destacar que a microbiota intestinal contribui diretamente para a obtenção 

de energia por meio dos alimentos, através da metabolização de nutrientes. Essa 

obtenção de energia ocorre, principalmente, por meio da fermentação de carboidratos 

não digeríveis, como os oligossacarídeos e os polissacarídeos, por algumas bactérias 

constituintes da microbiota intestinal. (PASSOS e MORAES-FILHO, 2017; ZHANG et 

al, 2018; CANI e DELZENNE, 2009; DELZENNE e CANI, 2011; CANI et al, 2012) Além 

disso, estudos revelam a contribuição de componentes microbianos, não só para a 

regulação do metabolismo energético, como também para a homeostase do 

metabolismo da glicose e de lipídeos. (CANI, 2018) 

No que concerne à relação entre alimento, microbiota e inflamação, um estudo 

realizado em 2007 identificou que constituintes de bactérias gram-negativas, como 

lipopolissacarídeos (LPS), foram os principais fatores desencadeadores do início da 

inflamação crônica, sistêmica e de baixa intensidade e da resistência insulínica por 

meio de mecanismos de interação entre os microrganismos intestinais e o sistema 

imune inato, via receptores do tipo Toll 4 (TLR 4) e CD14. (CANI et al, 2007) Essa 

relação é confirmada, pois tanto quadros de obesidade induzida pela dieta, quanto de 

diabetes, foram caracterizados por um nível aumentado de LPS circulante, condição 

que recebe o nome de endotoxemia metabólica. (CANI, 2018; WISNIEWSKI et al, 

2019; KOPF et al, 2018; VANEGAS et al, 2017) 

A alimentação deve ser considerada como um todo e como um conjunto de 

nutrientes, presentes em maior ou menor quantidade e frequência que são 
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consumidos, como grãos integrais e refinados, frutas, verduras, legumes, alimentos 

fermentados, caracterizando assim padrões de dieta. Dentro da relação de modulação 

entre alimentação e microbiota, alguns nutrientes têm funções a serem destacadas, 

entre eles os prebióticos, como a inulina e as fibras alimentares em geral. Eles são 

carboidratos não-digeríveis ou oligossacarídeos, que servem como substrato e são 

fermentados pelas bactérias benéficas do cólon, estimulando a proliferação dessas 

bactérias desejáveis e atuando na inibição da multiplicação de patógenos. (SAAD, 

2006) 

Cabe destacar que ao longo da história, todo o modo de vida e de convivência 

em sociedade foi mudando e se adaptando, inclusive a alimentação dos seres 

humanos, que passou por muitas mudanças, desde a revolução agrícola até os 

tempos atuais de grande consumo de alimentos ultra processados e adicionados de 

componentes químicos. Pensando na influência que a alimentação exerce na 

composição da microbiota, cada mudança marcante no padrão alimentar de uma 

sociedade, foi acompanhada por ajustes na microbiota e, hoje em dia, essas 

mudanças no consumo alimentar, junto a consequente diminuição da diversidade das 

comunidades microbianas, estão relacionadas ao aumento da ocorrência de doenças 

crônicas como obesidade, diabetes tipo 2 e doenças inflamatórias. Portanto, pode-se 

dizer que a manutenção de uma microbiota saudável, requer uma alimentação 

igualmente saudável e diversificada. (ZHANG et al, 2018) 

 

2. OBJETIVO GERAL 

 

Estudar a influência da alimentação na modulação da microbiota intestinal e 

inflamação sistêmica, e a influência dessa interação na saúde humana. 

 

3. METODOLOGIA 

  

 Para essa revisão bibliográfica foi definido como método de pesquisa, a coleta 

de artigos científicos nas bases de dados Scielo e PubMed, nos idiomas inglês e 

português, publicados dentro de um período de 20 anos, 1999 a 2019, utilizando os 

seguintes buscadores: gut microbiota, microbiota and inflammation, metabolic 

endotoxemia, inulin-like fructans, microbiota and lipids, food fibers, eating patterns. 
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Foram coletados 95 artigos ao todo, mas após a definição dos critérios de seleção, 

utilizou-se, de fato, 15 ensaios clínicos realizados apenas com humanos saudáveis ou 

que apresentem condições de saúde tais como diabetes, hipertensão, sobrepeso e 

obesidade, e 19 revisões sistemáticas e bibliográficas já existentes na literatura 

pertinentes ao assunto. Foram excluídos estudos em camundongos e ratos ou em 

pessoas que apresentassem condições de saúde que pudessem interferir no 

resultado objetivado no estudo, como por exemplo doenças autoimunes e câncer. 

 Para a realização desta revisão foram seguidas as seguintes etapas: 1) 

Escolha do tema e seleção da questão norteadora; 2) Estabelecimento de critérios 

para inclusão e exclusão dos artigos pesquisados  3) Definição dos tópicos a serem 

abordados ao longo do trabalho; 4) Organização dos dados por meio de uma planilha 

organizada por ordem cronológica de publicação, tema abordado, objetivo, 

metodologia utilizada e conclusões finais; 5) Interpretação dos dados coletados 6) 

Elaboração do texto final. 

 

4. RESULTADOS 

 

4.1 - INTERAÇÃO: NUTRIENTES, MICROBIOTA E HOSPEDEIRO 

 

O trato gastrointestinal humano é predominantemente colonizado por dois filos 

bacterianos, sendo eles, Bacteroidetes e Firmicutes, enquanto Actinobacteria, 

Proteobacteria, Verrucomicrobia, entre outros, estão presentes em menor proporção. 

Dentro dos dois principais filos, os gêneros Bifidobacterium, Lactobacillus, 

Bacteroides, Clostridium, Escherichia, Streptococcus e Ruminococcus são os mais 

encontrados na microbiota de adultos saudáveis. (WISNIEWSKI et al, 2019; 

BAMBERGER et al, 2018; COSTANTINI et al, 2017) 

A literatura tem mostrado que a interação entre as bactérias intestinais, os 

nutrientes e as células do hospedeiro podem ser importantes em diversos aspectos. 

As bactérias digerem e transformam os nutrientes provenientes da alimentação em 

metabólitos que atuam diretamente no metabolismo da glicose, no armazenamento 

de energia e no sistema imune do hospedeiro, enquanto os nutrientes modulam a 

composição e a funcionalidade da microbiota. (ZHANG et al, 2018; CANI e 

DELZENNE, 2009; DELZENNE e CANI, 2011; CANI et al, 2012) 
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         Atualmente, novas evidências também mostram que a microbiota pode estar 

envolvida no desenvolvimento ou no controle do quadro de inflamação sistêmica de 

baixo grau, obesidade e distúrbios metabólicos, por meio de mecanismos associados 

a disfunções da barreira intestinal. (CANI e DELZENNE, 2009; CANI et al, 2012; 

EVERARD e CANI, 2013) A barreira intestinal é um sistema complexo e tem sua 

funcionalidade influenciada por diversos fatores como a espessura da camada de 

muco protetor, a composição desse muco, as junções de oclusão (“tight junctions”), 

atores da  imunidade inata como os receptores TLRs e bactérias específicas que 

podem melhorar ou prejudicar sua função. (CANI e EVERARD, 2016) 

         A fermentação de carboidratos não digeríveis e outros prebióticos permite 

melhorar a função da barreira intestinal e com isso, a inflamação sistêmica de baixo 

grau, uma vez que esse processo de fermentação desencadeia a secreção de 

peptídeos intestinais como os do tipo glucagon (GLP-1) e peptídeo YY (PYY), que são 

produzidos pela célula L e atuam no controle do metabolismo da glicose, na 

homeostase energética e na função da barreira intestinal. (CANI et al, 2013; MORAES 

et al, 2014; CANI et al, 2012) 

         Além disso, os subprodutos do metabolismo dos carboidratos não digeríveis, 

como os ácidos graxos de cadeia curta, especialmente o butirato, atuam como fonte 

energética para as células epiteliais e na melhora da função da barreira epitelial por 

meio do aumento da produção de mucina, inibindo o crescimento de patógenos e 

aumentando a absorção de nutrientes. (BAMBERGER et al, 2018; ZHANG et al, 2018; 

KOPF et al, 2018) 

         Por fim, mais recentemente, tem sido discutido que o perfil de lipídios da dieta 

também pode contribuir ou não para a melhoria da integridade da barreira intestinal, 

o que será discutido mais adiante. (WISNIEWSKI et al, 2019) 

  

4.2 - ENDOTOXEMIA METABÓLICA 

 

 O lipopolissacarídeo (LPS) é um dos principais componentes da parede 

celular das bactérias Gram-negativas da microbiota intestinal (KOPF et al, 2018), e é 

um fator envolvido no aparecimento e progressão da inflamação e nos mecanismos 

de desenvolvimento de endotoxemia metabólica, por meio da permeabilidade 

intestinal. (CANI et al, 2012) 



10 
 

 O LPS consiste em um domínio hidrofóbico, o lipídeo A, um oligossacarídeo 

central e um polissacarídeo distal, e inicia a sinalização inflamatória através da 

proteína de ligação ao LPS (LBP), do complexo CD14 solúvel e receptor do tipo TLR 

4 (PEI et al, 2015). O componente lipídico A (endotoxina) é o principal imuno 

estimulador do LPS e é detectado pelos receptores CD14 e TLR4 do sistema imune 

inato. A ativação da via de sinalização do TLR4 induzida pelo LPS culmina na síntese 

de citocinas pró-inflamatórias, como o fator de necrose tumoral alfa (TNF-α), 

interleucina 1 beta (IL1-β) e interleucina 6 (IL-6). (WISNIEWSKI et al, 2019; PEI et al, 

2015) A produção prolongada e desregulada de citocinas inflamatórias está associada 

a doenças metabólicas, como doenças cardiovasculares, diabetes tipo 2 e certos tipos 

de câncer. (VANEGAS et al, 2017)  

 Estudos sugerem que há uma relação sinérgica e pró-inflamatória entre o 

LPS e os lipídios da dieta, comprometendo a permeabilidade intestinal. O LPS passa 

pela parede intestinal, principalmente quando a barreira é destruída, entra na 

circulação através do epitélio intestinal, ou pelas aberturas das “tight junctions” e 

provoca uma resposta inflamatória nos tecidos. (WISNIEWSKI et al, 2019; KOPF et 

al, 2018) Portanto, concentração elevada de LPS na corrente sanguínea são 

sugestivos de endotoxemia (KOPF et al, 2018; BURTON et al, 2017), que por sua vez 

está relacionado a integridade e função da barreira intestinal e, consequentemente, 

aumento da produção das citocinas pró-inflamatórias, levando ao surgimento de 

doenças metabólicas. (WISNIEWSKI et al, 2019; VANEGAS et al, 2017) 

 Por isso pode-se dizer que a microbiota intestinal contribui para a inflamação 

sistêmica de baixo grau no organismo, induzida por LPS. (CANI et al, 2012; 

WISNIEWSKI et al, 2019; PEI et al, 2015; BURTON et al, 2017)    

 

4.3 - EFEITO DOS NUTRIENTES NA MICROBIOTA 

 

A microbiota intestinal é um ecossistema dinâmico e suas modificações estão 

diretamente ligadas à ingestão de nutrientes. Acredita-se que alterações na ingestão 

de nutrientes possam representar 57% da variação total da microbiota, tanto em 

relação à riqueza e à diversidade, quanto em nível funcional e taxonômico, sendo 

assim, uma base importante para detecção de espécies relevantes e funções 
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envolvidas no desenvolvimento de processos metabólicos induzidos pela 

alimentação. (CANI et al, 2013; BAMBERGER et al, 2018; CANI e EVERARD, 2016) 

         No entanto, vale ressaltar que o impacto sobre os enterotipos por meio da 

alimentação, nem sempre é consistente. Um estudo de alimentação controlada 

(CAFE) com dez indivíduos em condição hospitalar consumindo uma dieta rica em 

lipídios e pobre em fibras ou rica em fibras e pobre em gorduras, durante dez dias, 

mostrou que a composição do microbioma mudou em 24 horas após o início da dieta, 

mas a identidade dos enterotipos permaneceu estável durante o período de 

intervenção. Sendo assim, a distinção de enterotipos foi associada à dieta em longo 

prazo e não à intervenção pontual testada no estudo. (WU et al, 2012)      

Uma análise transversal com 98 voluntários saudáveis coletou informações 

sobre a dieta recente e a dieta habitual em longo prazo para avaliar dados de 

abundância, presença ou ausência de gêneros bacterianos, associados ou não aos 

nutrientes da dieta. O principal fator indicado foi a associação da participação na 

comunidade da microbiota e não da composição em si. Os lipídios, e as fibras e os 

compostos derivados de plantas como cafeína, polímeros, entre outros, apresentaram 

associações inversas, o que também aconteceu entre proteínas e carboidratos e entre 

lipídios e carboidratos. Os filos Bacteroidetes e Actinobactérias foram associados 

positivamente aos lipídios e negativamente à fibra alimentar, enquanto Firmicutes e 

Proteobacteria apresentaram associação oposta. Além disso, o enterotipo 

Bacteroides foi associado à proteína animal e gorduras saturadas e o Prevotella 

pareceu estar associado a altos valores de ingestão de carboidratos e açúcares 

simples. Os vegetarianos autorreferidos (n=11) também mostraram enriquecimento 

no enterotipo Prevotella. (WU et al, 2012) 

Como abordado anteriormente, a microbiota intestinal contribui para o 

desenvolvimento da inflamação sistêmica de baixo grau através de mecanismos que 

envolvem o aumento plasmático de LPS. Cani e outros demonstraram que em 

resposta à refeição com alto teor de lipídios, ocorre uma redução de Bifidobacterium 

spp., além de iniciar o transporte de LPS do lúmen intestinal em direção aos tecidos 

alvo por quilomícrons recém-sintetizados a partir de células epiteliais do intestino. 

(CANI et al, 2012) A literatura também evidencia que uma dieta rica em gordura 

contribui para a ruptura das proteínas das “tight junctions” envolvidas na função de 

barreira intestinal, por meio de uma alteração na distribuição das proteínas das 
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junções e aumento no tônus do sistema endocanabinóide, fazendo assim, com que 

aumente a permeabilidade intestinal, como exemplificado na figura 1. (CANI et al, 

2012; CANI e EVERARD, 2016)  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1: Mudanças na microbiota intestinal, a partir de dieta rica em gordura ou obesidade, 

promovem o aumento da permeabilidade intestinal, aumentam a endotoxemia metabólica e atuam 

como gatilho no desenvolvimento de desordens metabólicas. Fonte: CANI e DELZENNE, 2019 

 

Diversos estudos apontam que os lipídeos da dieta influenciam a composição 

da microbiota intestinal, seja através da composição dos filos tipos ou impactos 

metabólicos como o metabolismo de aminoácidos, a produção e conversão de energia 

e o próprio metabolismo lipídico. (CANI e EVERARD, 2016) Dietas com alto teor de 

lipídeos, principalmente saturados, podem ser um fator de risco para o 

desenvolvimento de inflamação sistêmica de baixo grau, mas os estudos indicam que 

a suplementação de ácidos graxos ômega-3 pode atenuar a inflamação frente a um 

excesso do consumo de lipídeos pela dieta. (WISNIEWSKI et al, 2019) 

Os estudos concluídos em adultos mostram que ocorrem algumas alterações 

comuns na microbiota intestinal após a suplementação com ômega-3 PUFA, como 

diminuição na Faecalibacterium associada a um aumento nos Bacteroidetes e 

bactérias produtoras de butirato. O possível efeito positivo do ômega-3 em quadros 

inflamatórios, deve-se ao aumento de gêneros bacterianos produtores de ácidos 
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graxos de cadeia curta, que possuem propriedades anti-inflamatórias, as quais ainda 

não estão bem elucidadas. (COSTANTINI et al, 2017) 

         Um estudo realizado com 20 indivíduos saudáveis mostrou que ao administrar 

uma dose diária de 4 g de suplemento misto de DHA/EPA, durante oito semanas, há 

aumento da abundância de gêneros bacterianos produtores de ácidos graxos de 

cadeia curta, como Bifidobacterium, Roseburia e Lactobacillus. (COSTANTINI et al, 

2017; WATSON et al, 2017) 

         Além da gordura vinda da dieta, os carboidratos não digeríveis (fibras 

alimentares, prebióticos) também apresentam grande impacto na microbiota intestinal. 

Os ácidos graxos de cadeia curta, como butirato, acetato, propionato, lactato, 

succinato e alguns gases como hidrogênio e dióxido de carbono são os principais 

produtos do metabolismo de carboidratos não digeríveis e têm ação benéfica para a 

saúde. (EVERARD e CANI, 2014; ZHANG et al, 2018) Entre os benefícios, estudos 

mostram melhora na integridade da barreira intestinal, redução da endotoxemia 

metabólica e melhora da intolerância à glicose. (CANI et al, 2012; DAO et al, 2015) 

         Mas, a intervenção com inulina, por exemplo, parece beneficiar mais aqueles 

que já tem um alto consumo de fibra. Um estudo classificou 34 participantes entre 

aqueles que tinham um alto consumo de fibra e aqueles com baixo consumo de fibra 

na dieta habitual, o que é explicado pela figura 2. A composição da microbiota 

intestinal e as concentrações de ácidos graxos de cadeia curta foram avaliadas após 

a intervenção que consistiu em 3 semanas de suplementação diária com 16 g de 

frutanos do tipo inulina ou com placebo, maltodextrina, também 16 g diárias. Entre as 

intervenções, foi realizado um período de 3 semanas de washout. O grupo com baixa 

ingestão habitual de fibras, apresentou um aumento de Bifidobacterium, enquanto o 

grupo com alta ingestão habitual de fibras, teve um aumento de Bifidobacterium e 

Faecalibacterium e diminuição de Coprococcus, Dorea e Ruminococcus. A nível de 

filo, ambos os grupos tiveram alterações discretas. Portanto, aqueles que já possuem 

uma alta ingestão habitual de fibras alimentares têm maior resposta da microbiota 

intestinal e podem se beneficiar mais de intervenções com frutano do tipo inulina. 

(HEALEY et al, 2018) 
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Figura 2: Diferenças entre o consumo médio dos grupos de grupos de alimentos por dia entre os 

indivíduos com baixo consumo habitual de fibras (cinza escuro) e alto consumo habitual de fibras (cinza 

claro). Fonte: HEALEY et al, 2018 

 Outro efeito positivo refere-se à melhora do quadro de constipação. Em estudo 

onde adultos com constipação leve consumiram 12 g de derivados de inulina de 

chicória, diariamente, durante 4 semanas, foi demonstrado aumento significativo na 

frequência das fezes. Não foi observado alteração importante nos perfis de 

metabólitos fecais, mas sim um efeito na composição da microbiota como aumento de 

Anaetostipes e Bifidobacterium e diminuição de Bilophila. Os estudos mostram que há 

uma estimulação do crescimento de Bifidobacterium frente a fermentação de inulina e 

que Bifidobactérias, Anaerostipes e Bilophila parecem ser os gêneros mais afetados 

em resposta à suplementação de inulina. (VANDEPUTTE et al, 2017) 

Na população diabética, esse tipo de intervenção, também parece ter efeito. 

Em ensaio clínico com pacientes diabéticos tipo 2 mostrou-se que a suplementação 

de butirato combinada inulina pode ter impacto positivo no metabolismo da glicemia e 

parâmetros inflamatórios dessa população. Os participantes foram divididos em 4 

grupos: butirato (A), inulina (B), butirato + inulina (C) e placebo (D). O principal 
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resultado foi que os grupos A e C demonstraram aumento do GLP-1. Além disso, o 

grupo C, apresentou redução da glicemia em jejum e melhora do estado inflamatório 

do hospedeiro, por meio da redução da concentração plasmática de TNF-α e proteína 

C reativa (PCR). (WISNIEWSKI et al, 2019; ROSHANRAVAN et al, 2017) 

         Além disso, a resposta para a diferenciação de indivíduos que já apresentam 

melhor resposta ao metabolismo da glicose pode estar relacionada à composição da 

microbiota. Kovatcheva-Datchary mostrou que indivíduos saudáveis com melhor 

resposta ao metabolismo da glicose, após intervenção de 3 dias, com pão à base de 

cevada, tinham uma microbiota enriquecida em Prevotella copri, em comparação 

àqueles que tinham uma pior resposta, o que conferia um maior potencial para 

fermentar polissacarídeos complexos. (ZHANG et al, 2018; KOVATCHEVA-

DATCHARY et al, 2015) 

         Mas, por outro lado a intervenção com frutooligossacarídeo (FOS) e 

galactooligossacarídeo (GOS) pode não ser tão vantajosa para o metabolismo da 

glicose. Um ensaio clínico, com 70 adultos jovens, de 21 a 26 anos, e IMC entre 23 a 

26 kg/m² , distribuídos em dois grupos que receberam prebióticos com FOS e GOS 

por 14 dias, 16 g por dia, verificou, através de teste oral de tolerância à glicose para o 

grupo FOS e glicemia de jejum para o grupo GOS, que a ingestão a curto prazo desses 

prebióticos teve efeito adverso no metabolismo da glicose. Foi observado um aumento 

na abundância relativa de Bifidobacterium e uma diminuição de bactérias produtoras 

de butirato nos dois grupos, o que sugere uma correlação entre a composição da 

microbiota e impactos no metabolismo da glicose. Além disso é importante ressaltar 

que, após um período de washout de 28 dias, a microbiota voltou ao seu estado pré-

intervenção. (LIU et al, 2017) 

         Na população obesa, a inulina pode auxiliar na diminuição dos fatores de risco 

metabólico. Foi realizado um estudo randomizado, duplo-cego, com 30 mulheres 

obesas distribuídas em dois grupos. Um grupo recebeu 16 g/dia do prebiótico frutano 

do tipo inulina e outro, controle, que recebeu maltodextrina, durante 3 meses. Após 

análises do perfil de ácidos graxos de cadeia curta e Bifidobacterium spp nas fezes 

das participantes, foi verificado no grupo prebiótico, um aumento das espécies 

Bifidobacterium longum, Bifidobacterium pseudocatenulatum e Bifidobacterium que 

são correlacionadas negativamente com a endotoxina do LPS e uma diminuição 

significativa de ácidos graxos de cadeia curta total, que se correlacionam 
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positivamente à insulinemia de jejum e ao modelo de homeostase (HOMA). Concluiu-

se que os frutanos do tipo inulina modulam Bifidobacterium spp. e fazem com que 

diminua a concentração fecal de ácidos graxos de cadeia curta em mulheres obesas, 

o que pode ser benéfico para amenizar os fatores de risco metabólico dessa 

população. (SALAZAR et al, 2014) 

 

Tabela 1 - Estudos de investigação sobre os efeitos dos nutrientes na microbiota e em fatores de 

inflamação. 

Estudo 
População 

estudada 
Intervenção Método Conclusão 

Wu et al. 

(2011) 

 

Indivíduos em 

ambiente 

hospitalar (n=10) 

Dieta alta em 

gordura/baixa em 

fibra ou baixa em 

gordura/alta em 

fibra durante 10 

dias 

Análises de 

amostras fecais 

e 

sequenciamento 

de microbioma 

por UniFrac 

 

A composição do 

microbioma 

sofreu alteração, 

mas a identidade 

dos enterotipos 

permaneceu 

estável durante a 

intervenção. 

Wu et al. 

(2011)  

 

Indivíduos 

saudáveis (n=98) 

Questionários de 

dieta recente 

(Recall) e habitual 

de longo prazo 

(QFA) para 

verificar 

associação de 

enterotipos e 

nutrientes 

Questionários e 

sequenciamento 

do DNA 

ribossômico 16s 

para UniFrac 

Associação 

inversa entre LIP- 

fibras, PTN-CHO 

e LIP-CHO. 

Apenas a dieta 

de longo prazo 

pode ser 

correlacionada 

aos enterotipos 

Watson et al. 

(2017) 

Indivíduos 

saudáveis com 

50 anos ou mais 

(n=22) 

Administração de 

4 g de 

suplemento misto 

de EPA/DHA, 

durante 8 

semanas, em 

forma de 

cápsulas e de 

bebidas 

Amostras fecais 

para análise por 

RNA 

ribossômico 16s 

e PCR. Análise 

de ácidos graxos 

de glóbulos 

vermelhos 

↑ da abundância 

de gêneros 

bacterianos 

produtores de 

ácidos graxos de 

cadeia curta, 

como 

Bifidobacterium, 
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 Roseburia e 

Lactobacillus  

Healey et al. 

(2018) 

Adultos, entre 19 

e 65 anos, com 

IMC entre 18,5 e 

30kg/m² (n=34) 

Administração de 

16g por dia de 

inulina ou 

placebo, durante 

3 semanas, em 

grupos com alta 

ou baixa ingestão 

prévia de fibras 

alimentares 

Sequênciamento 

gênico 

bacteriano 

(rRNA 16s) para 

avaliação da 

composição da 

microbiota 

intestinal e 

concentrações 

de ácidos graxos 

de cadeia curta 

O grupo com 

maior ingestão de 

fibras apresenta 

melhor resposta 

da microbiota 

quanto o ↑ ou ↓ 

de espécies 

bacterianas 

frente à 

suplementação 

com inulina 

Vandeputte et 

al. (2017) 

Adultos 

saudáveis com 

constipação leve 

Administração de 

12 g de inulina 

durante 4 

semanas 

Coleta de 

amostras fecais 

avaliadas por 

perfil de 

microbiota rDNA 

16s 

 

O perfil de 

metabólitos 

fecais não foi 

alterado, mas 

houve ↑ 

Anaetostipes e 

Bifidobacterium e 

↓ de Bilophila  

Roshanravan 

et al. (2017) 

Indivíduos 

adultos com 

diabetes tipo 2, 

com idade entre 

30 a 55 anos e 

IMC entre 27 a 

35 kg/m² (n=60) 

4 tipos/grupos de 

suplementação, 

durante 45 dias: 

butirato (A), 

inulina (B), 

butirato + inulina 

(C) e placebo (D) 

Dosagem da 

glicemia, perfil 

lipídico e GLP-1 

antes e após a 

intervenção 

 

↑ do GLP-1 nos 

grupos A e C, ↓ 

da glicemia em 

jejum e melhora 

do estado 

inflamatório (↓  

TNF-α e proteína 

C reativa) no 

grupo C) 
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Kovatcheva-

Datchary et al. 

(2015) 

Indivíduos 

saudáveis (n=39) 

Consumo de café 

da manhã com 

pão à base de 

cevada ou farinha 

de trigo refinada, 

durante 3 dias 

seguidos 

 

Resposta pós-

prandial 

(glicemia e 

insulinemia) e 

sequenciamento 

do microbioma 

por rRNA 16s 

Indivíduos com 

melhor resposta 

ao metabolismo 

de glicose após a 

intervenção, 

tinham ↑ 

abundância de 

Prevotella copri, 

o que confere ↑ 

potencial para 

fermentar 

polissacarídeos 

complexos 

Liu et al. 

(2017) 

Adultos 

saudáveis, de 21 

a 26 anos e IMC 

entre 23 a 

26kg/m² (n=70) 

Administração de 

16 g por dia de 

FOS e GOS, 

durante 14 dias 

Amostras fecais, 

teste oral de 

tolerância à 

glicose e 

parâmetros 

antropométricos 

 

↑ Bifidobacterium, 

↓ de bactérias 

produtoras de 

butirato, com 

piora do 

metabolismo da 

glicose 

(verificado por 

teste oral de 

tolerância à 

glicose e glicose 

em jejum) 

Salazar et al. 

(2014) 

Mulheres, de 18 

a 65 anos, com 

IMC igual ou 

maior a 30kg/m² 

(n=30) 

Suplementação 

de 16 g por dia de 

inulina ou placebo 

(maltodextrina), 

durante 3 meses 

Análise 

qualitativa e 

quantitativa de 

amostras fecais 

por PCR-DGGE 

e q-PCR. Perfil 

de ácidos graxos 

de cadeia curta 

das fezes. 

O consumo de 

frutanos do tipo 

inulina modula 

Bifidobacterium 

spp. e ↓ da [ ] 

fecal de ácidos 

graxos de cadeia 

curta em 

mulheres obesas 
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4.4 - PADRÕES ALIMENTARES, ALIMENTOS E SEUS EFEITOS NA 

MICROBIOTA 

 

 Os hábitos alimentares desempenham papel crucial na modulação da 

comunidade microbiana intestinal específica de cada hospedeiro. (WISNIEWSKI et al, 

2019) Como citado anteriormente, a alimentação tem grande influência na 

determinação da composição e função da microbiota (SHANAHAN et al, 2017), e 

mudanças de curto ou longo prazo na dieta podem alterar o microbioma. (HOLSCHER 

et al, 2018) De acordo com a quantidade, frequência e tipo de alimentos e nutrientes 

ingeridos, pode-se caracterizar diferentes padrões de dieta, que irão interagir com a 

microbiota de diferentes formas. 

 Os padrões alimentares têm sido associados a biomarcadores de inflamação 

sistêmica e risco de DCNT. Um estudo realizado em indivíduos com sobrepeso e 

obesidade para avaliar padrões de dieta e sua relação às variáveis metabólicas e 

inflamatórias, bem como à microbiota intestinal, demonstrou que padrões alimentares 

mais saudáveis estão associados a marcadores inflamatórios mais baixos, menor 

resistência à insulina, menor risco cardiovascular e de síndrome metabólica, e maior 

riqueza da microbiota intestinal. (EVERARD e CANI, 2014; KONG et al, 2014) Tal 

estudo clínico avaliou 45 indivíduos com sobrepeso e obesidade (6 homens e 39 

mulheres), e um grupo controle de 14 indivíduos magros, através de análises de PCR 

em tempo real e métodos de sequenciamento fecal. Os indivíduos com sobrepeso e 

obesidade foram distribuídos em 3 grupos, de acordo com as categorias de alimentos 

ou bebidas consumidos. Foram considerados “menos saudáveis” os alimentos e 

bebidas com alto teor de gordura, açúcar ou sal e com baixo teor de outros nutrientes 

e fibras, enquanto aqueles com baixo teor de gordura, açúcar ou sal e com mais fibras, 

frutas e hortaliças foram consideradas como “mais saudáveis”. (KONG et al, 2014) 

 O grupo 1 apresentou o comportamento alimentar menos saudável (maior 

consumo de batatas, bebidas açucaradas, doces e açúcar e menor consumo de frutas, 

associado também ao baixo consumo de iogurte e água), o grupo 3 teve o 

comportamento alimentar mais saudável (menor consumo de bebidas açucaradas e 

doces e maior consumo de frutas, iogurtes e sopas), e o grupo 2 estava entre os 

grupos 1 e 3, sendo caracterizado pelo maior consumo de água e um iogurte 
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semelhante ao grupo 3. (KONG et al, 2014) Em relação à microbiota intestinal, não 

houveram diferenças significativas entre os grupos bacterianos detectados entre os 

três grupos. No entanto, o grupo 1 apresentou níveis mais baixos de Clostridia leptum, 

Clostridia coccoides e da relação Bacteroides/Prevotella do que os indivíduos magros 

do grupo controle, e houve uma associação negativa entre a ingestão de cereais, 

como arroz e massas, e os níveis de Lactobacillus, Leuconostos, Pediococcus em 

todos os grupos. Já o grupo 3, teve a maior riqueza e diversidade genética em sua 

microbiota intestinal. (KONG et al, 2014) De acordo com os resultados, o consumo de 

iogurte, presente nos grupos 2 e 3 também foi associado a um padrão alimentar mais 

saudável. (KONG et al, 2014; PEI et al, 2015)  

 Além disso, conforme demonstrado na figura 3, o padrão alimentar do grupo 

1 foi associado a maior concentração de LDL-colesterol, CD14 solúvel no plasma — 

marcador de inflamação sistêmica — e menor acúmulo de macrófagos CD163, que 

apresentam característica anti-inflamatória no tecido adiposo. O grupo 3 apresentou 

os marcadores inflamatórios (CD14) mais baixos e os macrófagos CD163 do tecido 

adiposo mais altos. O maior consumo de batatas, doces e refrigerantes está associado 

a níveis crescentes desses marcadores e decrescentes dos macrófagos anti-

inflamatórios. A sensibilidade à insulina e alguns outros marcadores inflamatórios, 

como Interleucina 6 (IL-6), no grupo 3, foram próximos aos de indivíduos magros. 

(KONG et al, 2014)       

                         

  

 
Figura 3: Diferenças de marcadores metabólicos e inflamatórios após testes estratificados de Kruskal-
Wallis nos três grupos de padrões alimentares. As colunas em preto, cinza e branco representam os 
valores medianos dos parâmetros no Grupo 1, 2 e 3. Fonte: KONG et al, 2014                                                                                             
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 Em outro estudo realizado em homens saudáveis, o consumo de iogurte 

também acarretou diminuição da resposta inflamatória e mudanças significativas na 

microbiota intestinal dos indivíduos. (PEI et al, 2015; BURTON et al, 2017) Por ser um 

alimento fermentado, o iogurte além de conter probióticos, contém diversos nutrientes 

e potenciais compostos bioativos que interagem com as bactérias intestinais, tendo 

repercussões benéficas tanto para a saúde intestinal como a do hospedeiro no geral.  

(PEI et al, 2015) 

 Neste estudo, foi explorado o impacto do iogurte contendo o probiótico 

Lactobacillus rhamnosus e Streptococcus thermophilus nos biomarcadores 

metabólicos e inflamatórios tendo como base a microbiota intestinal, comparado a um 

leite acidificado com D-glucono-δ-lactona (2%) para ficar com textura, o pH e as 

propriedades físicas parecidas ao iogurte, em uma intervenção de duas semanas. 

Foram avaliados os efeitos pós-prandiais e de curto prazo dos dois alimentos lácteos, 

através de dois tipos de testes pós-prandiais. Um apenas com os produtos lácteos e 

outro com uma refeição com alto teor de gordura. O primeiro tipo de teste avaliou a 

resposta pós-prandial a um consumo diário de 400 g do produto lácteo designado por 

2 semanas. No final desse período, um segundo tipo de teste pós-prandial foi realizado 

para avaliar se a ingestão diária de iogurte ou leite acidificado poderia influenciar a 

resposta a uma refeição com alto teor de gordura, que normalmente induz um estado 

de inflamação transitória. (BURTON et al, 2017) 

 O iogurte comparado ao leite acidificado, não modulou a resposta inflamatória 

e metabólica pós-prandial associada a uma refeição com alto teor de gordura. No 

entanto, as respostas para IL-6, CCL5 e TNFα foram reduzidas após ambas as 

intervenções. Quanto à microbiota intestinal, ambos reduziram de maneira 

semelhante algumas cepas em comparação com o grupo controle, incluindo 

Lactobacillus, Streptococcus, Bifidobacterium, Bilophila e Ruminococcacea. Já a 

intervenção com o leite acidificado, aumentou Bifidobacterium spp, demonstrando sua 

função prebiótica. (BURTON et al, 2017) 

 Essa alteração na microbiota resultante da intervenção realizada, mostra a 

possível eficácia dos alimentos na modulação da inflamação sistêmica. Uma dieta rica 

em gordura, associada a microbiota e a inflamação epitelial aumenta a transferência 

de LPS durante a absorção lipídica e quanto maior o teor de gordura proveniente da 

dieta maior o aumento da concentração de LPS no plasma, o que pode levar a maiores 
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alterações na produção de interleucinas e quimiocinas. Os alimentos lácteos 

fermentados e acidificados mostraram atenuar esse processo e, consequentemente, 

as respostas inflamatórias. No entanto, essas associações podem ser mais bem 

elucidadas em uma população com inflamação subclínica existente. (BURTON et al, 

2017) 

 O perfil lipídico é um outro fator importante da dieta que influencia a resposta 

inflamatória e metabólica nos indivíduos e sua microbiota intestinal, como abordado 

anteriormente. Em um estudo com azeite de oliva realizado em adultos com 

hipercolesterolemia, houve alterações na microbiota intestinal dos indivíduos e a 

diminuição de LDL-colesterol. Foi investigado se esse efeito é mediado, por exemplo, 

pela concentração de colesterol no sangue, e se isso pode ser demonstrado através 

de mecanismos relacionados à microbiota intestinal. O estudo analisou o consumo de 

azeite de oliva, isoladamente ou em combinação com compostos fenólicos e os efeitos 

na concentração de lipídios na corrente sanguínea. (MARTÍN‐PELÁEZ et al, 2015) 

 Durante o estudo, 12 indivíduos ingeriram 25 mL/dia, durante 3 semanas, de 

três azeites virgens crus distintos na concentração e origem dos compostos fenólicos: 

1) azeite virgem contendo naturalmente 80 mg/kg de composto fenólico; 2) azeite 

virgem enriquecido com composto fenólico, contendo 500 mg/kg; 3) azeite virgem 

enriquecido com 500 mg/kg de composto fenólico do tomilho. Foram analisados os 

valores de lipídios no sangue, sequenciamento fecal, ácidos graxos de cadeia curta 

nas fezes, metabólitos microbianos do colesterol e dos compostos fenólicos, e ácidos 

biliares. De acordo com os resultados, foi possível identificar mudanças na microbiota 

intestinal do grupo 3, que consumiu o azeite de oliva enriquecido com uma mistura do 

composto fenólico de tomilho, o qual aumentou o número de Bifidobacterium nos 

indivíduos. Essa mistura também teve impacto no perfil lipídico, diminuindo o LDL-

colesterol nos indivíduos hipercolesterolêmicos. Esse efeito cardioprotetor pode ser 

mediado pelo aumento nas populações de bifidobactérias, juntamente com o aumento 

dos metabólitos microbianos derivados da atividade antioxidante dos compostos 

fenólicos. Essa estimulação específica do crescimento de bifidobactérias no intestino 

humano sugere uma potencial atividade prebiótica de um azeite virgem enriquecido e 

adicionado de composto fenólico do tomilho. (MARTÍN‐PELÁEZ et al, 2015)  

 Em diferentes estudos com adultos saudáveis com outra fonte de gordura, as 

nozes, foi demonstrado que seu consumo altera a composição e a diversidade da 
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microbiota intestinal, melhorando as espécies de bactérias produtoras de probióticos 

e ácido butírico em indivíduos saudáveis. (HOLSCHER et al, 2018; BAMBERGER et 

al, 2018) 

 Em um primeiro estudo analisado, 194 indivíduos saudáveis foram 

randomizados para duas fases de dieta com oito semanas cada, após um período 

sem nozes. Primeiro, 96 indivíduos seguiram uma dieta enriquecida com nozes (43 

g/dia) e, posteriormente, mudaram para uma dieta sem nozes, enquanto 98 seguiram 

as dietas em ordem inversa. Ao consumir a dieta enriquecida com nozes, os indivíduos 

foram aconselhados a reduzir gordura ou carboidrato, ou ambos, para compensar as 

calorias adicionais e manter o valor energético total da dieta. Entre os resultados, a 

abundância de Ruminococcaceae e Bifidobacteria aumentou (p <0,02) enquanto 

Clostridium sp, diminuiu significativamente (p <0,05) durante o consumo de nozes. 

(BAMBERGER et al, 2018) 

 No segundo estudo, onde a intervenção dietética foi com 42 g/dia de nozes, 

houve um aumento das espécies de Firmicutes, incluindo os gêneros Clostridium, 

Faecalibacterium e Roseburia, e diminuiu a abundância relativa de Actinobacteria. 

Entretanto, a abundância de Ruminococcus, Dorea, Oscillospira e Bifidobacterium foi 

menor no final do período controle da dieta do que no final do período da dieta com 

nozes. (HOLSCHER et al, 2018) 

 Em relação ao perfil lipídico, as concentrações séricas de colesterol total 

foram menores em 7 mg/dL (redução de 4%) e as concentrações de LDL-colesterol 

foram menores em 9 mg/dL (redução de 7%) nos indivíduos após o consumo de nozes 

em comparação com o controle. Os ácidos graxos poliinsaturados também podem 

modular a microbiota devido a diferentes capacidades das bactérias em metabolizar 

os ácidos graxos de cadeia longa. Por exemplo, estudos in vitro mostraram que 

Roseburia spp. está envolvida no processo de conversão do ácido linoleico em sua 

forma conjugada, portanto o aumento de Roseburia no presente estudo pode estar 

relacionado à sua capacidade de metabolizar os ácidos graxos. Além de fornecer fonte 

de fibras e ácidos graxos poliinsaturados, as nozes também são ricas em ácido 

elágico. As bactérias gastrointestinais podem metabolizar o ácido elágico para 

produzir urolitinas, que, por sua vez, podem entrar na circulação entero-hepática e ter 

efeitos vasculares anti-inflamatórios e benéficos ao hospedeiro. (HOLSCHER et al, 

2018)  
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 O consumo de nozes afetou a microbiota gastrointestinal e os ácidos biliares 

microbianos, e reduziu o colesterol total sérico e o LDL em adultos saudáveis. Esses 

resultados sugerem que a microbiota intestinal pode estar envolvida nos mecanismos 

dos efeitos benéficos do consumo de nozes, incluindo a saúde cardiometabólica e 

gastrointestinal. (HOLSCHER et al, 2018) 

 Abordando outro tipo de padrão alimentar, muito comum atualmente nas 

populações ocidentais, caracterizado pelo alto consumo de farinhas e grãos refinados, 

um estudo clínico randomizado realizado com adultos obesos (IMC > 35kg/m²) avaliou 

os efeitos de dietas ricas em grãos integrais em comparação com dietas ricas em 

grãos refinados, nas respostas imunes e inflamatórias e na microbiota intestinal, sem 

ocorrer alteração de peso dos participantes. Após um período inicial de duas semanas 

fornecendo um padrão de dieta ocidental, baixo em fibras (homens: 7 g/1000 kcal; 

mulheres: 8 g/1000 kcal), frutas e hortaliças e alto em gorduras saturadas, carnes 

vermelhas, carboidratos simples e alimentos processados ou refinados,  49 homens e 

32 mulheres pós menopausa, foram designados a consumir uma das duas dietas 

fornecidas por 6 semanas. O objetivo do período inicial era minimizar o efeito da 

ingestão habitual da dieta antes de iniciar o estudo clínico. Durante a fase de 

intervenção de 6 semanas, o grupo que consumiu uma dieta rica em grãos integrais 

teve uma ingestão diária de 39 g de grãos integrais e 40 g de fibras em comparação 

com 0 g grãos integrais e 21g de fibras no grupo que consumiu apenas grãos 

refinados. (VANEGAS et al, 2017) 

 Os participantes que consumiram a dieta rica em grãos integrais tiveram um 

aumento do peso, da frequência e diminuição do pH das fezes, e aumento da 

produção de ácidos graxos de cadeia curta e de Enterobacteriaceae pró-inflamatória. 

No nível de gêneros, houve uma tendência ao aumento na abundância de Lachnospira 

e Roseburia no grupo grãos integrais, e foi demonstrada uma associação positiva 

entre Lachnospira e butirato. Esse aumento de ácidos graxos de cadeia curta pode 

estar relacionado a um ambiente mais favorável, como um pH mais baixo no cólon, 

por exemplo. (VANEGAS et al, 2017) 

 Alguns estudos sugerem que dietas ricas em grãos integrais estão 

inversamente associadas a DCNT relacionadas à inflamação. O benefício do consumo 

de grãos integrais pode estar relacionado ao fato de serem uma fonte rica de 

vitaminas, minerais, antioxidantes, fibras alimentares, lignanas, b-glucanas, inulina, 
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fitoquimicos e fitoesterois, por exemplo. Esses micronutrientes e compostos fenólicos 

são conhecidos por terem vários impactos positivos à saúde. Porém todos esses 

constituintes benéficos dos alimentos integrais são substancialmente perdidos 

durante o processamento, tendo uma perda média de 58% de fibra. Neste estudo não 

foi possível determinar a contribuição desses componentes, bem como suas 

interações com as fibras. (VANEGAS et al, 2017) 

 Portanto, as relações entre uma dieta rica em grãos integrais, microbiota, 

doenças crônicas e seus marcadores inflamatórios indicam que o grão integral tem 

potencial para alterar favoravelmente a microbiota e regular as respostas imunes e 

inflamatórias, devido ao aumento dos gêneros bacterianos e da produção de ácidos 

graxos de cadeia curta, os principais produtos metabólicos finais da fermentação de 

fibras alimentares. (VANEGAS et al, 2017; KOPF et al, 2018)  

 Essa relação também foi encontrada em um outro estudo com frutas, 

verduras e grãos integrais, que teve o objetivo de analisar o impacto do aumento da 

ingestão de grãos integrais ou frutas e verduras no contexto de uma dieta ocidental. 

Os participantes do estudo foram adultos com sobrepeso e obesidade, com baixa 

ingestão desses alimentos. Eles foram randomizados em três grupos (controle, grãos 

integrais e frutas/verduras) e aumentaram a ingestão desses alimentos de menos que 

uma porção por dia para 3 porções por dia, com foco em uma mudança sustentável 

no padrão de dieta. (KOPF et al, 2018) 

 Ambas as dietas tiveram impactos positivos nos biomarcadores inflamatórios. 

A dieta com frutas e verduras diminuiu a LBP e a IL-6, enquanto a com grãos integrais 

diminuiu a LBP e o TNF-α. A mudança no LPS nos dois grupos sugeriu um impacto 

positivo na função da barreira intestinal. As reduções na IL-6 ou no TNF-α sugerem 

reduções na inflamação subclínica, que está associada a um menor risco de síndrome 

metabólica. Uma limitação deste estudo é que, com a variedade de opções 

alimentares fornecidas aos participantes, não foi possível identificar qual componente 

dos alimentos foi responsável pelos efeitos biológicos observados. Ambos os grupos 

de alimentos foram boas fontes de fibra alimentar, embora a composição das fibras 

alimentares dentro de cada grupo fosse muito diferente. A principal fibra alimentare 

dos grãos integrais é a β-glucana, enquanto as frutas e verduras contém 

principalmente pectinas, xiloglucano e celulose. (KOPF et al, 2018) 
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 Esses resultados sugerem que os efeitos benéficos dos grãos integrais e das 

frutas e verduras na inflamação sistêmica podem ser mediados por diferentes 

mecanismos. Além disso, consumir frutas e verduras e grãos integrais juntos pode ter 

um efeito sinérgico para ajudar a diminuir a inflamação. Esses dados apoiam o 

impacto positivo que a ingestão desses alimentos pode ter na saúde metabólica em 

indivíduos afetados por sobrepeso ou obesidade com, normalmente, baixa ingestão 

de fibras alimentares. (KOPF et al, 2018) 

 

Tabela 2 - Estudos de investigação sobre os efeitos de alimentos e padrões alimentares na microbiota 

intestinal e em fatores de inflamação 

Estudo População 

estudada 

Intervenção Método Conclusão 

Kong et al. 

(2014) 

Adultos, de 25 a 

65 anos, com 

sobrepeso e 

obesidade (IMC 

entre 25 e 

38kg/m²), 

saudáveis (n=45) 

3 grupos de 

indivíduos 

distribuídos de 

acordo com o 

padrão de dieta 

(consumo de 

bebidas 

açucaradas, 

açúcar, doces, 

batata, iogurte, 

frutas e verduras) 

Recordatório 

alimentar, coleta 

de sangue para 

análise de 

proteína C 

reativa e 

sequenciamento 

do DNA fecal 

para análise da 

microbiota 

Um padrão 

alimentar mais 

saudável foi 

associado a ↓ de 

CD14 e proteína 

C reativa, e ↑ da 

riqueza genética 

da microbiota em 

indivíduos com 

sobrepeso e 

obesidade 

Burton et al. 

(2017) 

Homens de 18 a 

40 anos, com 

IMC entre 18,5 e 

25kg/m², 

saudáveis (n=14) 

Dois produtos 

lácteos foram 

testados, iogurte 

contendo o 

probiótico 

Lactobacillus 

rhamnosus e leite 

acidificado com 

D-(+) - glucono-δ-

lactona (2%) 

durante 2 

semanas 

Amostras fecais 

Coleta de 

amostras de 

sangue para 

análise dos 

biomarcadores 

inflamatórios, 

(IL6, TNFα e 

ligante 5 da 

quimiocina) 

 

Ambos alimentos 

foram associados 

a ↓ de IL-6 e 

TNF-α e ↑ de 

Bilophila 

wadsworthia. 

Houve ↑ de 

Bifidobacterium 

após o consumo 

do leite 

acidificado e 

presença de 
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Lactobacillus 

delbrueckii spp. 

bulgaricus e  

Streptococcus 

salivarius spp. 

thermophilus 

após ingestão do 

leite com 

probiótico 

Martín‐Peláez 

et al. (2015) 

Adultos, entre 46 

e 67 anos, com 

hipercolesterolem

ia e IMC menor 

de 35kg/m²  

(n=12) 

Ingestão de 25 

mL/dia, três 

azeites virgens 

crus diferentes na 

concentração e 

origem dos 

compostos 

fenólicos 

Análise do perfil 

lipídico no 

sangue e 

amostras fecais 

para análise da 

microbiota, dos 

ácidos graxos de 

cadeia curta, 

metabólitos 

microbianos do 

colesterol, 

ácidos biliares. 

A ingestão de 

azeite de oliva 

virgem 

enriquecido com 

compostos 

fenólicos ↓ os 

níveis de LDL-

colesterol em 

adultos 

hipercolesterolêm

icos 

Bamberger et 

al. (2018) 

Adultos entre 56 

e 70 anos, com 

IMC entre 21 e 

29kg/m², 

saudáveis 

(n=194) 

Um grupo seguiu 

uma dieta 

enriquecida com 

nozes (43 g/dia) 

por 8 semanas e 

depois mudou 

para uma dieta 

sem nozes, 

enquanto outro 

grupo fez o 

inverso 

Amostras fecais 

foram coletadas 

no final da dieta 

com nozes e no 

período da dieta 

controle para 

análises de 

microbiomas 

Melhora das 

espécies 

produtoras de 

probióticos e 

ácido butírico em 

indivíduos 

saudáveis, com a 

ingestão de 

nozes 
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Holscher et al. 

(2018) 

Adultos de 25 a 

75 anos, com 

IMC de 20 a 

38kg/m², 

saudáveis (n=18) 

Ingestão de 42 g 

de nozes/dia, 

por dois períodos 

de 3 semanas, 

com 1 semana de 

“washout” entre 

os períodos da 

dieta 

Amostras de 

fezes e sangue 

foram coletadas 

no início do 

estudo e no final 

de cada período 

para a análise da 

microbiota fecal, 

ácidos biliares e 

marcadores 

metabólicos 

 

 

↑ de 

Faecalibacterium, 

Clostridium, 

Dialister e 

Roseburia, e ↓ de 

Ruminococcus, 

Dorea, 

Oscillospira 

Bifidobacterium e 

dos ácidos 

biliares nas fezes 

e LDL colesterol. 

Vanegas et al. 

(2017) 

Adultos entre 40 

e 65 anos, com 

IMC de 20 a 

35kg/m², 

saudáveis (n=37) 

Consumo de dieta 

ocidental por 2 

semanas, seguido 

de 6 semanas 

consumindo 2 

tipos de dieta, 

sendo uma rica 

em grãos 

integrais e outra 

rica em grãos 

refinados 

Amostras de 

saliva, sangue, 

plasma e 

amostras fecais 

foram utilizadas 

para análises da 

microbiota, 

produção de 

ácido graxo de 

cadeia curta e 

marcadores 

inflamatórios 

↑ do peso e 

frequência das 

fezes, efeitos 

positivos na 

microbiota 

intestinal e no 

perfil de ácidos 

graxos de cadeia 

curta, células T e 

resposta imune 

inata aguda. 

Kopf et al. 

(2018) 

Adultos 

saudáveis com 

IMC maior que 

25kg/m² (n=49) 

Os participantes 

foram 

randomizados em 

3 grupos (frutas e 

verduras, grãos 

integrais e 

controle – grãos 

refinados) 

recebendo 3 

porções/dia de 

tais alimentos por 

6 semanas 

Foram coletadas 

amostras de 

fezes e sangue 

no início e no fim 

para avaliar 

marcadores 

inflamatórios, 

TNF-α, IL-6, LBP 

e PCR, ácidos 

graxos e a 

microbiota 

↓ da LBP nos 

grupos que 

consumiram 

frutas e verduras 

e grãos integrais. 

E ↓ do TNF-α no 

grupo que 

consumiu grãos 

integrais 
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5. DISCUSSÃO 

 

 Através de todos os estudos revisados, é possível observar que a 

alimentação, principalmente a dieta habitual de longo prazo, tem influência sobre a 

composição da microbiota intestinal e os fatores de inflamação sistêmica. Além disso, 

é importante frisar que o padrão alimentar da população ocidental vem mudando e 

têm se caracterizado pelo alto consumo de produtos ultra processados e baixo 

consumo de alimento in natura, o que pode ter impactos negativos na microbiota, em 

um quadro de inflamação sistêmica e no desenvolvimento de DCNT. 

 As intervenções em curto prazo apresentam impacto nas quantidades 

relativas de bactérias intestinais, mas são reversíveis. O que faz com que haja uma 

necessidade de que as dietas ou o consumo alimentar de certos nutrientes e grupos 

de alimentos, incentivados pelos profissionais, sejam sustentáveis em longo prazo.  

 As suplementações com nutrientes específicos parecem ser mais eficazes 

em indivíduos que já apresentam uma alimentação saudável do ponto de vista do 

consumo de fibras através de frutas, verduras e grãos integrais, sendo que, os dois 

principais nutrientes que apresentam impacto na microbiota e nos fatores de 

inflamação sistêmica quando suplementados, são os carboidratos não digeríveis, 

como a inulina e os ácidos graxos poli-insaturados ômega-3. 

 Parece ser importante que haja um equilíbrio entre os dois principais filos, 

que são Bacteroidetes e Firmicutes. Uma maior abundância de Bacteroidetes pode 

estar associada à um desequilíbrio da microbiota. Pode-se constatar que os 

Bacteroidetes associam-se mais ao consumo de gorduras, enquanto os Firmicutes, 

às fibras. 

 Os gêneros Bifidobacterium, Bacteroidetes e Prevotella parecem ser os mais 

responsivos às intervenções dietéticas. Demonstrou-se uma associação do 

crescimento de Bifidobacterium à impactos positivos na microbiota. Os Bacteroidetes 

por sua vez, apresentam uma relação positiva com proteína animal e gordura 

saturada, enquanto Prevotella, uma associação positiva à carboidratos e açúcares 

simples. 

 Por fim, durante as pesquisas, pode-se observar que a grande maioria dos 

estudos revisados, são recentes. O que indica que este é um assunto cada vez mais 
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relevante e abordado nas relações entre alimentação e condições de saúde 

crescentes na sociedade. 

 

6. CONCLUSÃO 

 

Conclui-se que a alimentação tem influência direta na modulação da microbiota 

intestinal humana e nos fatores de inflamação sistêmica. Mostrou-se que 

determinados nutrientes, alimentos e padrões saudáveis de dieta podem melhorar os 

mecanismos de barreira intestinal e a diversidade dos gêneros bacterianos, e com 

isso beneficiar a saúde do hospedeiro, principalmente em condições como sobrepeso, 

obesidade, diabetes tipo 2 e inflamação sistêmica de baixo grau decorrente desses 

cenários. Mas, é importante destacar que as principais alterações na microbiota e na 

resposta inflamatória dos indivíduos ocorrem quando levado em consideração o 

padrão de dieta como um todo e não apenas o consumo isolado de um alimento 

específico.  

 

7. IMPLICAÇÃO PARA A PRÁTICA NO CAMPO DE ATUAÇÃO 

 

 Atualmente o padrão de consumo alimentar da população ocidental, incluindo 

relevante parcela da população brasileira, tem mudado e as pessoas têm consumido 

cada vez mais alimentos de baixa qualidade nutricional, como bebidas açucaradas, 

doces e ultra processados em geral, e diminuído a frequência de consumo de frutas, 

verduras, legumes e grãos integrais. Além disso, com o aumento exponencial de 

sobrepeso, obesidade e DCNT, o tema escolhido para o presente estudo, acaba 

sendo muito pertinente para a atuação prática do nutricionista.  

 O cenário de crescente aumento das pesquisas sobre a associação da 

alimentação à microbiota e biomarcadores inflamatórios, possibilita que futuramente 

os profissionais de nutrição adotem condutas e estratégias, de acordo com o que há 

de evidências na literatura, voltadas para educação alimentar e nutricional da 

população e a prescrição dietética na área clínica, que é o principal campo de atuação 

em foco na revisão bibliográfica realizada. 

 Como abordado na discussão, é necessário que as dietas sugeridas pelos 

profissionais, com foco na modulação da microbiota e melhora de fatores 
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inflamatórios, sejam focadas no qualidade do padrão alimentar em si, e não apenas 

em nutrientes específicos, sustentáveis em longo prazo e que possibilitem uma boa 

adesão pelos indivíduos para que, de fato, haja uma alteração consistente na 

composição da microbiota por meio do padrão de consumo alimentar. 
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