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RESUMO

A microbiota intestinal desempenha papel fundamental na

regulação imunológica, metabólica e inflamatória do organismo,

sendo sua disbiose associada ao desenvolvimento de doenças

crônicas, como obesidade, Diabetes Mellitus tipo 2 (DM2) e doenças

cardiovasculares. O presente estudo teve como objetivo analisar as

evidências científicas acerca da modulação da microbiota intestinal

como estratégia na prevenção e no controle de doenças

inflamatórias e metabólicas. Trata-se de uma revisão integrativa da

literatura, conduzida conforme as diretrizes PRISMA, utilizando

artigos publicados entre 2013 e 2025 nas bases PubMed, SciELO,

LILACS e MEDLINE via Biblioteca Virtual em Saúde (BVS). Foram

incluídos ensaios clínicos, revisões sistemáticas, meta-análises e

estudos experimentais relacionados à microbiota intestinal,

inflamação e doenças metabólicas. Os resultados demonstraram

associação consistente entre disbiose intestinal, inflamação

sistêmica e alterações metabólicas. Estratégias como probióticos,

prebióticos, simbióticos, polifenois, pós-bióticos e transplante de

microbiota fecal apresentaram potencial para redução de

marcadores inflamatórios, melhora do controle glicêmico, redução

da resistência à insulina e melhora parcial do perfil lipídico.

Entretanto, observou-se heterogeneidade metodológica entre os

estudos, além de limitações relacionadas ao tamanho amostral e

curto período de acompanhamento. Conclui-se que a modulação da

microbiota intestinal representa estratégia promissora no manejo de

doenças metabólicas e inflamatórias, embora ainda sejam

necessários estudos clínicos de longo prazo e maior padronização

metodológica para consolidação das evidências científicas.

Palavras-chave: microbiota intestinal; disbiose; inflamação;

obesidade; diabetes mellitus tipo 2.



ABSTRACT

The intestinal microbiota plays a fundamental role in the

immunological, metabolic, and inflammatory regulation of the

human body, and its dysbiosis has been associated with the

development of chronic diseases such as obesity, type 2 diabetes

mellitus (T2DM), and cardiovascular diseases. This study aimed to

analyze the scientific evidence regarding modulation of the

intestinal microbiota as a strategy for the prevention and control of

inflammatory and metabolic diseases. This is an integrative literature

review conducted according to PRISMA guidelines, using studies

published between 2013 and 2025 from the PubMed, SciELO, LILACS,

and MEDLINE databases via the Virtual Health Library (VHL). Clinical

trials, systematic reviews, meta-analyses, and experimental studies

related to intestinal microbiota, inflammation, and metabolic

diseases were included. The findings demonstrated a consistent

association between intestinal dysbiosis, systemic inflammation, and

metabolic alterations. Strategies such as probiotics, prebiotics,

synbiotics, polyphenols, postbiotics, and fecal microbiota

transplantation showed potential to reduce inflammatory markers,

improve glycemic control, decrease insulin resistance, and partially

improve lipid profile. However, methodological heterogeneity

among studies was observed, as well as limitations related to sample

size and short follow-up periods. It is concluded that modulation of

the intestinal microbiota represents a promising strategy in the

management of inflammatory and metabolic diseases, although

further long-term clinical studies and greater methodological

standardization are still required to strengthen the current scientific

evidence.

Keywords: intestinal microbiota; dysbiosis; inflammation; obesity;

type 2 diabetes mellitus.



1. INTRODUÇÃO

A microbiota intestinal, formada por trilhões de microrganismos,

estabelece uma relação simbiótica com o organismo humano e

desempenha papel fundamental na manutenção da saúde,

influenciando processos metabólicos, imunológicos e inflamatórios

(Aroniadis; Grinspan, 2024). Sua composição é influenciada por

fatores genéticos, dietéticos, ambientais e pelo uso de antibióticos

(Ahn et al., 2021; Hou et al., 2022). O desequilíbrio desse ecossistema,

conhecido como disbiose, está associado a doenças crônicas não

transmissíveis (DCNT), como obesidade, síndrome metabólica,

doenças cardiovasculares, doenças autoimunes e câncer (Ahn et al.,

2021; Muttiah et al., 2025).

Entre os mecanismos fisiopatológicos envolvidos na relação entre

microbiota e inflamação, destacam-se a produção de

lipopolissacarídeos por bactérias gram-negativas, potentes

desencadeadores da resposta inflamatória, e a redução da produção

de ácidos graxos de cadeia curta, essenciais na regulação

imunológica e na manutenção da integridade da barreira intestinal

(Wang et al., 2020a; Vargas; Johnson, 2025).

Evidências recentes indicam que a inflamação crônica de baixo grau

constitui fator comum em diversas DCNT, incluindo aterosclerose,

obesidade, diabetes tipo 2 e câncer. Embora a inflamação aguda

seja essencial para a defesa contra patógenos, sua perpetuação sem

resolução adequada acarreta disfunção tecidual e imunológica,

estabelecendo o elo entre microbiota, resposta imune e doenças

metabólicas (Tilg et al., 2020).



A compreensão da relação simbiótica entre bactérias intestinais e o

funcionamento do organismo tem avançado significativamente,

com destaque para os mecanismos pelos quais a variação da

microbiota contribui para o surgimento de doenças (Jack et al.,

2018). Assim, a manutenção da eubiose — obtida por meio de

alimentação equilibrada, uso racional de antibióticos e intervenções

moduladoras da microbiota — é reconhecida como pilar essencial

da saúde imunometabólica.

Nesse contexto, torna-se relevante compreender de que forma a

modulação da microbiota intestinal pode contribuir para estratégias

de prevenção e controle de doenças metabólicas relacionadas a

processos inflamatórios. Assim, o presente estudo buscou responder

à seguinte questão norteadora: de que maneira a modulação da

microbiota intestinal pode influenciar processos inflamatórios

relacionados à obesidade, ao Diabetes Mellitus tipo 2 (DM2) e às

doenças cardiovasculares?

Para tanto, propôs-se realizar uma revisão integrativa da literatura,

abordando os principais mecanismos envolvidos e as estratégias

terapêuticas emergentes na modulação da microbiota intestinal,

com vistas à prevenção e ao controle de doenças metabólicas e

inflamatórias.

2. FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA

A microbiota intestinal, também denominada microbioma humano,

representa um ecossistema microbiano altamente dinâmico e

essencial para o funcionamento do organismo. Abriga trilhões de

microrganismos — incluindo bactérias, vírus, fungos e protozoários

— que coexistem em relação simbiótica com o hospedeiro (Lynch;



Pedersen, 2016). Estima-se que os microrganismos intestinais

possam superar em até dez vezes o número total de células

humanas (Zhang et al., 2015).

A composição da microbiota é moldada desde o nascimento, sendo

influenciada por múltiplos fatores, como tipo de parto, aleitamento

materno, introdução alimentar, uso de antibióticos, genética e

ambiente. Em indivíduos saudáveis, os filos Firmicutes e

Bacteroidetes predominam, enquanto Proteobacteria e

Actinobacteria aparecem em menor proporção (Zhang et al., 2015;

Belkaid; Hand, 2014). Entre as bactérias benéficas, destacam-se as do

ácido lático (Firmicutes) e as Bifidobacterium spp. (Actinobacteria),

amplamente utilizadas como probióticos em razão de seus efeitos

positivos sobre a saúde intestinal (Wang; Chen; Wang, 2020b).

A microbiota desempenha funções metabólicas, imunológicas e de

barreira fundamentais. Entre seus principais metabólitos destacam-

se os ácidos graxos de cadeia curta (AGCCs), especialmente acetato,

propionato e butirato, produzidos pela fermentação de fibras

solúveis por bactérias benéficas. Esses compostos atuam como

mediadores na comunicação entre a microbiota e o sistema

imunológico, modulando células como monócitos, neutrófilos e

macrófagos, com efeitos anti-inflamatórios e de manutenção da

integridade epitelial intestinal. O butirato, em particular, constitui

fonte primária de energia para os colonócitos e exerce função

protetora contra o estresse oxidativo e a disfunção da barreira

intestinal (Zeng et al., 2019; Correa-Oliveira et al., 2016).

A relação entre microbiota e sistema imunológico é bidirecional,

com influência mútua na manutenção da homeostase. As células

imunológicas intestinais — como macrófagos, neutrófilos e linfócitos



T reguladores — respondem continuamente aos estímulos

microbianos. Os macrófagos intestinais, por exemplo, atuam como

sentinelas do sistema imunológico, diferenciando-se em fenótipos

pró-inflamatórios (M1) ou anti-inflamatórios (M2) conforme os

estímulos ambientais, como presença de AGCCs ou de

lipopolissacarídeos (LPS) (Wang; Chen; Wang, 2020b). Essa

plasticidade funcional é fundamental na interação entre microbiota

e imunidade, permitindo que o sistema imunológico mantenha o

equilíbrio entre tolerância e defesa (Shapouri-Moghaddam et al.,

2018).

Alterações na composição e na funcionalidade microbiana,

conhecidas como disbiose intestinal, estão associadas a processos

inflamatórios sistêmicos e disfunções metabólicas (Sommer;

Bäckhed, 2013). A disbiose é definida como um desequilíbrio

qualitativo e/ou quantitativo da microbiota intestinal, caracterizado

pela redução da diversidade microbiana, diminuição de espécies

comensais benéficas e aumento de microrganismos

potencialmente patogênicos. Esse desequilíbrio não se limita a

alterações composicionais, mas envolve também mudanças

funcionais e metabólicas, com redução da produção de AGCCs,

comprometimento da integridade da barreira intestinal e aumento

da permeabilidade da mucosa (Gonçalves; Araújo; Di Santo, 2018).

A translocação de endotoxinas bacterianas, como os LPS, para a

circulação sistêmica desencadeia endotoxemia metabólica, ativando

vias inflamatórias mediadas por TLR4 e NF-κB, com liberação de

citocinas pró-inflamatórias como TNF-α e IL-6, perpetuando estado

de inflamação crônica de baixo grau (Nighot et al., 2019; Nishimura

et al., 2021). Paralelamente, metabólitos pró-inflamatórios e

aterogênicos, como LPS e trimetilamina N-óxido (TMAO),



contribuem para resistência à insulina, disfunção endotelial e

aterogênese, estabelecendo o elo fisiopatológico entre disbiose,

inflamação sistêmica e doenças metabólicas e cardiovasculares

(Tonch-Cerbu et al., 2025; Hamjane et al., 2024).

Evidências demonstram que padrões alimentares característicos da

dieta ocidental, com alto teor de gorduras e baixa ingestão de fibras,

reduzem a produção de AGCCs e comprometem a integridade da

barreira intestinal, favorecendo a disbiose e agravando processos

inflamatórios sistêmicos (Sommer; Bäckhed, 2013). Em

contrapartida, intervenções dietéticas e terapias com probióticos e

prebióticos promovem a restauração da eubiose, aumentam a

produção de AGCCs e reduzem a ativação inflamatória, fortalecendo

a integridade da mucosa intestinal (Correa-Oliveira et al., 2016).

A compreensão dos mecanismos pelos quais a microbiota intestinal

influencia a resposta inflamatória e metabólica do organismo é,

portanto, fundamental para o desenvolvimento de estratégias

preventivas e terapêuticas frente às DCNT, reforçando a importância

da manutenção da eubiose como eixo central da saúde metabólica

e imunológica.

3. METODOLOGIA

3.1. Desenho do Estudo

O presente trabalho caracteriza-se como uma revisão integrativa da

literatura, desenvolvida com o objetivo de reunir, analisar e sintetizar

criticamente as evidências científicas disponíveis acerca da

modulação da microbiota intestinal como estratégia potencial na

prevenção e no manejo de doenças inflamatórias — especialmente



obesidade, Diabetes Mellitus tipo 2 (DM2) e doenças

cardiovasculares.

A formulação da questão norteadora foi estruturada com base na

estratégia PICO adaptada, considerando: P (população) — indivíduos

com alterações da microbiota intestinal associadas a doenças

metabólicas e inflamatórias; I (intervenção) — modulação da

microbiota intestinal por estratégias terapêuticas ou dietéticas; C

(comparação) — não aplicável; O (desfecho) — redução da

inflamação sistêmica e repercussões clínicas em obesidade, DM2 e

doenças cardiovasculares.

Como estratégia de transparência metodológica, foi utilizado o

fluxograma PRISMA 2020 (Preferred Reporting Items for Systematic

Reviews and Meta-Analyses) para descrição das etapas de

identificação, triagem, elegibilidade e inclusão dos estudos.

3.2. Critérios de Inclusão e Exclusão

Foram incluídos artigos científicos publicados em português ou

inglês, disponíveis na íntegra, que abordassem a relação entre

microbiota intestinal, processos inflamatórios, obesidade, DM2 ou

doenças cardiovasculares, bem como estratégias de modulação

microbiana, incluindo probióticos, prebióticos, pós-bióticos,

simbióticos, intervenções dietéticas e transplante de microbiota

fecal. Foram aceitos artigos originais, revisões sistemáticas, meta-

análises, revisões integrativas e ensaios clínicos publicados dentro do

período delimitado pela busca.

Foram excluídos estudos duplicados, trabalhos sem acesso ao texto

completo, resumos simples de eventos científicos, dissertações,

teses, artigos sem relação direta com a temática proposta e



publicações sem relevância clínica ou metodológica para os

objetivos desta revisão.

3.3. Seleção das Bases de Dados e Estratégias de Busca

A busca bibliográfica foi realizada entre janeiro e março de 2026 nas

bases de dados PubMed, MEDLINE via Biblioteca Virtual em Saúde

(BVS), LILACS e SciELO, com o objetivo de identificar publicações

relacionadas à microbiota intestinal, inflamação sistêmica e doenças

metabólicas. Foram empregados descritores controlados

DeCS/MeSH e termos livres, combinados por meio dos operadores

booleanos AND e OR.

A estratégia principal de busca utilizada no PubMed foi: ("Gut

Microbiota" OR "Intestinal Microbiota" OR Dysbiosis) AND

("Inflammation" OR "Inflammatory Response" OR "Metabolic

Endotoxemia") AND ("Obesity" OR "Type 2 Diabetes Mellitus" OR

"Cardiovascular Diseases"). Adicionalmente, foram incorporados os

termos: ("Probiotics" OR "Prebiotics" OR "Postbiotics" OR "Synbiotics"

OR "Fecal Microbiota Transplantation"). Nas demais bases, as

estratégias foram adaptadas conforme a sintaxe e os descritores

DeCS de cada plataforma, com termos equivalentes em português e

inglês.

Foram aplicados filtros referentes ao período de publicação (2013–

2025), idioma (português e inglês), tipo de estudo e disponibilidade

do texto completo, de acordo com os critérios de elegibilidade

previamente estabelecidos.

3.4. Seleção dos Estudos, Análise Crítica e Extração dos Dados



A seleção dos estudos foi realizada em duas etapas sequenciais.

Inicialmente, procedeu-se à leitura dos títulos e resumos para

triagem e exclusão dos trabalhos que não atendiam aos critérios

estabelecidos. Posteriormente, realizou-se a leitura na íntegra dos

artigos potencialmente elegíveis. O processo de seleção foi descrito

por meio do fluxograma PRISMA 2020.

A avaliação da qualidade metodológica dos estudos incluídos foi

conduzida mediante os instrumentos do Joanna Briggs Institute

(JBI), selecionados conforme o delineamento de cada estudo. Foram

considerados aspectos relacionados à clareza dos objetivos,

adequação metodológica, descrição da amostra, consistência dos

resultados, controle de vieses e relevância clínica dos achados.

Para extração dos dados, elaborou-se planilha padronizada

contendo: autor e ano de publicação, objetivo do estudo,

delineamento metodológico, população ou amostra, tipo de

intervenção, principais resultados e conclusões. A análise dos dados

ocorreu por abordagem qualitativa, com síntese narrativa dos

achados e categorização temática das evidências, considerando os

diferentes tipos de intervenção e seus desfechos clínicos.

4. RESULTADOS E DISCUSSÃO

4.1. Busca Bibliográfica, Seleção e Caracterização dos Estudos

Mediante consulta às bases de dados PubMed, SciELO, LILACS e

MEDLINE via BVS, foram identificados inicialmente 4.238 registros

relacionados à microbiota intestinal, processos inflamatórios,

obesidade, DM2 e doenças cardiovasculares. A base MEDLINE via

BVS apresentou maior representatividade (n = 2.540), seguida do

PubMed (n = 1.478), LILACS (n = 217) e SciELO (n = 3). Antes da etapa



de triagem, 767 registros duplicados foram removidos e 2.224 foram

excluídos por aplicação de filtros de idioma, período de publicação,

tipo de documento, indisponibilidade do texto completo e

inadequação temática. Dessa forma, 1.247 registros permaneceram

elegíveis para triagem.

Na leitura de títulos e resumos, 1.193 registros foram excluídos por

ausência de relação direta com a microbiota intestinal, falta de

enfoque inflamatório, utilização exclusiva de modelos experimentais,

ausência de associação com obesidade, DM2 ou doenças

cardiovasculares, ou por não atenderem aos critérios metodológicos

estabelecidos. Assim, 54 artigos foram selecionados para leitura na

íntegra. Após análise detalhada, 35 estudos foram excluídos por

insuficiência metodológica, ausência de desfechos inflamatórios

relevantes, duplicidade de resultados ou baixa relevância clínica. Ao

final, 19 estudos foram incluídos na análise qualitativa desta revisão

integrativa.



Fonte: Elaborado pelos autores, 2026.

Os estudos incluídos foram publicados predominantemente entre

2013 e 2025, com ampla distribuição geográfica e concentração em

países da Ásia, América do Norte e Europa. Quanto ao delineamento

metodológico, predominaram revisões sistemáticas, meta-análises,

ensaios clínicos randomizados e revisões narrativas, além de estudos

experimentais. As principais estratégias investigadas envolveram

probióticos, prebióticos, simbióticos, pós-bióticos, polifenóis e

transplante de microbiota fecal. Entre os marcadores laboratoriais

mais avaliados destacaram-se proteína C reativa (PCR), interleucina-

6 (IL-6), fator de necrose tumoral alfa (TNF-α), hemoglobina glicada

(HbA1c), glicemia de jejum e trimetilamina N-óxido (TMAO).



4.2. Relação Entre Microbiota Intestinal e Processos Inflamatórios

Os estudos analisados indicaram que a microbiota intestinal

desempenha papel relevante na modulação da resposta

imunológica e inflamatória, influenciando mecanismos metabólicos

associados à obesidade, DM2 e doenças cardiovasculares. A

manutenção do equilíbrio microbiano intestinal contribui para a

homeostase imunológica, enquanto a disbiose está associada à

intensificação de processos inflamatórios sistêmicos crônicos.

Entre os principais mecanismos fisiopatológicos descritos,

destacaram-se alterações na permeabilidade intestinal, ativação

imunológica e produção de metabólitos pró-inflamatórios. A

disbiose intestinal está relacionada à redução de bactérias

produtoras de metabólitos benéficos e ao aumento de

microrganismos potencialmente pró-inflamatórios,

comprometendo a integridade da barreira intestinal e favorecendo a

translocação de LPS para a circulação sistêmica — fenômeno

associado à endotoxemia metabólica.

Os LPS atuam na ativação de receptores inflamatórios,

especialmente TLR4, estimulando vias relacionadas ao NF-κB e à

produção de citocinas pró-inflamatórias. Diversos estudos

identificaram associação entre disbiose intestinal e aumento de IL-6,

TNF-α e PCR. Além disso, o TMAO foi relacionado à progressão da

inflamação vascular e ao desenvolvimento de aterosclerose.

A associação entre microbiota intestinal e doenças metabólicas foi

observada de forma relativamente consistente. Na obesidade, a

disbiose foi relacionada ao aumento da extração energética dos

alimentos, maior deposição de gordura corporal e resistência à



insulina. No DM2, os estudos apontaram relação entre inflamação

sistêmica, alterações microbianas e pior controle glicêmico. Nas

doenças cardiovasculares, observou-se associação entre microbiota,

metabolismo lipídico, inflamação vascular e risco aterosclerótico.

Apesar da predominância de resultados favoráveis, alguns estudos

apresentaram achados heterogêneos ou inconclusivos, relacionados

à variabilidade metodológica, diferenças populacionais, fatores

genéticos, duração das intervenções e ausência de padronização

nos métodos de análise da microbiota intestinal. Mesmo diante

dessas limitações, a maior parte das evidências sustenta a hipótese

de que a microbiota intestinal participa de mecanismos

relacionados à inflamação sistêmica e às doenças metabólicas

crônicas.

4.3. Estratégias de Modulação da Microbiota Intestinal

Os estudos analisados evidenciaram crescente interesse científico

em intervenções voltadas à modulação da microbiota intestinal

como estratégia complementar no manejo de condições

metabólicas e inflamatórias (Zhou et al., 2025; Dhanasekaran et al.,

2025). Entre as principais abordagens identificadas destacaram-se

probióticos, prebióticos, simbióticos, pós-bióticos, polifenóis e

transplante de microbiota fecal (TMF), com predominância de

estudos envolvendo suplementação probiótica e intervenções

dietéticas (Ciernikova et al., 2023; González-Gómez et al., 2025).

Os probióticos representaram uma das estratégias mais

frequentemente investigadas, sobretudo com cepas dos gêneros

Lactobacillus e Bifidobacterium. Algumas pesquisas também

exploraram Akkermansia muciniphila, Streptococcus thermophilus e



Saccharomyces boulardii (Xie et al., 2025; Habibi et al., 2025). De

forma geral, essas intervenções estiveram associadas à melhora de

marcadores inflamatórios e metabólicos, incluindo redução de PCR,

IL-6 e TNF-α, além de efeitos favoráveis sobre glicemia de jejum,

HbA1c, resistência à insulina e perfil lipídico (Liaqat et al., 2023;

Hamjane et al., 2024).

Os prebióticos também apresentaram resultados relevantes,

especialmente pela capacidade de estimular seletivamente

bactérias produtoras de metabólitos bioativos. Compostos como

inulina, frutooligossacarídeos (FOS) e galactooligossacarídeos (GOS)

foram os mais utilizados (Gonçalves; Araújo; Di Santo, 2018). Os

simbióticos, combinando probióticos e prebióticos, apresentaram

efeitos potencialmente superiores às intervenções isoladas,

possivelmente por ação sinérgica sobre a composição microbiana

(Habibi et al., 2025; Dhanasekaran et al., 2025).

Os pós-bióticos emergiram como abordagem promissora,

correspondendo a metabólitos ou componentes derivados da

atividade microbiana, como AGCCs, peptídeos bioativos, enzimas e

fragmentos bacterianos. Embora estudos sugiram atuação sobre

receptores imunometabólicos, modulação de macrófagos e

expansão de células T reguladoras, a maior parte das evidências

ainda deriva de estudos experimentais ou análises in vitro, limitando

inferências sobre eficácia clínica em humanos (Vargas; Johnson,

2025; Zeng et al., 2019).

O transplante de microbiota fecal (TMF) foi discutido em estudos

envolvendo obesidade, resistência à insulina e inflamação

metabólica (Sahle et al., 2024; Zhou et al., 2025). Alguns estudos

identificaram melhora transitória da sensibilidade insulínica, redução



de marcadores inflamatórios e alterações favoráveis na composição

microbiana após TMF (El Masri et al., 2024). Contudo, os resultados

permaneceram heterogêneos e dependentes do protocolo.

Questões relacionadas à segurança, risco infeccioso, ausência de

protocolos padronizados e desafios regulatórios ainda limitam sua

implementação ampla (Ciernikova et al., 2023; Sahle et al., 2024).

4.4. Modulação da Microbiota Intestinal e Obesidade

Os estudos analisados indicaram que a microbiota intestinal

participa de mecanismos relacionados ao metabolismo energético,

à inflamação sistêmica e à resistência à insulina, fatores

frequentemente associados à obesidade. Alterações na composição

microbiana podem influenciar a capacidade de aproveitamento

energético da dieta, modular o metabolismo lipídico e participar de

vias relacionadas ao acúmulo de gordura corporal (Sommer;

Bäckhed, 2013; Lynch; Pedersen, 2016).

Os estudos incluídos relataram alterações microbianas recorrentes

em indivíduos obesos, particularmente redução da diversidade

bacteriana intestinal e desequilíbrios na abundância relativa dos filos

Firmicutes e Bacteroidetes (Zhang et al., 2015; Hou et al., 2022).

González-Gómez et al. (2025) e Mao et al. (2025) observaram que

dietas ricas em polifenóis estiveram associadas a alterações

favoráveis na composição microbiana, com melhora metabólica e

redução de marcadores inflamatórios. Dhanasekaran et al. (2025)

identificaram efeitos positivos sobre IMC, percentual de gordura

corporal e parâmetros inflamatórios em indivíduos submetidos a

intervenções direcionadas ao microbioma.



Foram relatadas reduções de PCR, IL-6 e TNF-α, acompanhadas, em

alguns casos, de melhora do perfil lipídico e da resistência insulínica

(Hamjane et al., 2024; González-Gómez et al., 2025). Esses achados

reforçam a hipótese de que a obesidade está relacionada não

apenas ao excesso de adiposidade, mas também a um estado

inflamatório crônico no qual a microbiota intestinal pode exercer

papel modulador. Entretanto, a heterogeneidade metodológica, as

curtas durações de acompanhamento e os pequenos tamanhos

amostrais limitam estimativas mais robustas sobre magnitude e

persistência dos efeitos observados.

4.5. Modulação da Microbiota Intestinal e Diabetes Mellitus Tipo 2

Os estudos analisados sugerem que a modulação da microbiota

intestinal apresenta potencial relevante na melhora de parâmetros

glicêmicos e metabólicos relacionados ao DM2. Alterações na

composição da microbiota intestinal estão associadas à resistência à

insulina, inflamação sistêmica crônica e disfunções do metabolismo

glicídico (Lynch; Pedersen, 2016; Tilg et al., 2020).

Xie et al. (2025), em ensaio clínico randomizado com adultos

portadores de DM2, observaram redução de marcadores

inflamatórios e melhora glicêmica após suplementação com

metabólitos probióticos. Habibi et al. (2025), em umbrella review,

identificaram redução de PCR, IL-6 e TNF-α e melhora do

metabolismo glicídico após intervenções com probióticos,

prebióticos e simbióticos. Zhou et al. (2025) relataram melhora da

sensibilidade insulínica e redução da HbA1c em terapias baseadas na

modulação microbiana, particularmente com probióticos e TMF.

Liaqat et al. (2023) observaram associação consistente entre disbiose



intestinal, inflamação sistêmica e resistência insulínica em

indivíduos com DM2 e pré-diabetes.

Apesar da predominância de achados favoráveis, nem todos os

estudos demonstraram resultados consistentes, com efeitos

modestos ou temporários em protocolos de curta duração. A

variabilidade metodológica, as diferenças nas cepas utilizadas,

dosagens, perfil alimentar dos participantes e métodos de

caracterização da microbiota contribuem para essa

heterogeneidade. Ainda são necessários estudos clínicos de maior

duração, com protocolos padronizados e amostras mais

representativas, para consolidar recomendações clínicas robustas

nessa área.

4.6. Modulação da Microbiota Intestinal e Doenças

Cardiovasculares

Os estudos analisados evidenciaram associação relevante entre

microbiota intestinal, inflamação vascular e desenvolvimento de

doenças cardiovasculares (DCV). Alterações na composição

microbiana podem influenciar mecanismos relacionados ao

metabolismo lipídico, à resposta inflamatória sistêmica e à

progressão da aterosclerose (Escobar et al., 2025; El Masri et al.,

2024).

O TMAO configurou-se como um dos mecanismos fisiopatológicos

mais frequentemente discutidos. Khalili et al. (2023), em meta-

análise, identificaram associação significativa entre disbiose

intestinal, aumento dos níveis de TMAO e maior risco de

aterosclerose e inflamação vascular. Escobar et al. (2025) e Tonch-

Cerbu et al. (2025) destacaram a participação da microbiota na



modulação de vias metabólicas associadas ao metabolismo lipídico

e processos inflamatórios envolvidos nas DCV.

Intervenções com probióticos, prebióticos, simbióticos e dietas ricas

em polifenóis demonstraram potencial para melhora do perfil

metabólico, com redução de colesterol total, LDL, triglicerídeos e

marcadores inflamatórios (González-Gómez et al., 2025;

Dhanasekaran et al., 2025). Apesar da predominância de achados

favoráveis, os resultados ainda apresentam heterogeneidade

metodológica importante. As evidências atuais não sustentam

recomendações clínicas amplas para utilização da modulação da

microbiota como terapia isolada na prevenção ou tratamento das

DCV, sendo necessários ensaios clínicos randomizados e estudos

prospectivos mais robustos.

4.7. Potencialidades e Aplicabilidade Clínica

Os estudos analisados sugerem que as estratégias de modulação da

microbiota intestinal apresentam potencial clínico relevante no

manejo de doenças metabólicas e inflamatórias. Entre as

abordagens investigadas, probióticos e intervenções dietéticas

apresentaram maior volume de evidências favoráveis e maior

potencial de implementação clínica, com relativa facilidade de

aplicação, boa aceitabilidade pelos pacientes e menor custo

comparativo.

Os pós-bióticos vêm emergindo como alternativa promissora,

principalmente por maior estabilidade e menor risco infeccioso

comparativamente a formulações com microrganismos vivos.

Contudo, grande parte das evidências permanece baseada em

modelos experimentais ou estudos preliminares, limitando



recomendações clínicas mais robustas (Ciernikova et al., 2023;

Muttiah et al., 2025). O TMF demonstrou resultados potencialmente

favoráveis em estudos envolvendo obesidade, resistência à insulina e

inflamação metabólica, mas sua aplicação clínica enfrenta

obstáculos relacionados à padronização de protocolos, segurança

microbiológica e incertezas sobre efeitos em longo prazo (Sahle et

al., 2024).

Sob a perspectiva da saúde pública, estratégias baseadas em

alimentação saudável, aumento do consumo de fibras, alimentos

fermentados e padrões dietéticos protetores podem representar

medidas preventivas acessíveis, especialmente na atenção primária

à saúde. Embora as evidências sustentem o potencial terapêutico

dessas intervenções, elas parecem apresentar maior utilidade como

abordagens complementares, associadas a intervenções

alimentares, mudanças comportamentais e manejo clínico

integrado.

4.8. Limitações das Evidências Atuais

A análise crítica da literatura revelou limitações metodológicas

importantes que restringem conclusões definitivas sobre a eficácia

clínica das estratégias de modulação microbiana. Os estudos

incluídos apresentaram considerável heterogeneidade

metodológica, envolvendo diferenças nos delineamentos de

pesquisa, critérios diagnósticos, características populacionais, tipos

de intervenção, duração do acompanhamento e métodos de

caracterização da microbiota.

Grande parte das pesquisas avaliou amostras relativamente

pequenas, e muitos estudos clínicos avaliaram intervenções apenas



em curto ou médio prazo, dificultando a compreensão dos efeitos

sustentados das intervenções (Muttiah et al., 2025). Observou-se

ainda importante ausência de padronização entre as intervenções

investigadas — diferentes cepas probióticas, dosagens variadas,

múltiplos tipos de prebióticos, protocolos dietéticos distintos —, bem

como variabilidade nos métodos de análise da microbiota,

dificultando comparações diretas (Lynch; Pedersen, 2016).

Algumas populações permanecem sub-representadas na literatura,

incluindo crianças, idosos frágeis, populações socialmente

vulneráveis e indivíduos com múltiplas comorbidades metabólicas.

Futuros estudos devem priorizar ensaios clínicos randomizados de

longo prazo, com amostras mais representativas, maior

padronização das intervenções e avaliação integrada de parâmetros

metabólicos, inflamatórios e microbiológicos, além de investigações

voltadas à identificação de biomarcadores capazes de predizer

respostas terapêuticas individualizadas.

Quadro 1 – Principais conclusões dos artigos incluídos nesta

revisão



Fonte: Elaborado pelos autores, 2026.

5. CONCLUSÃO

A presente revisão integrativa analisou as evidências científicas

relacionadas à modulação da microbiota intestinal como estratégia

potencial na prevenção e no controle de doenças inflamatórias e

metabólicas, com ênfase em obesidade, DM2 e doenças

cardiovasculares.

Os achados demonstraram associação consistente entre disbiose

intestinal, inflamação sistêmica crônica e alterações metabólicas

relacionadas à resistência à insulina, obesidade, DM2 e risco

cardiovascular. A microbiota intestinal participa de mecanismos

imunológicos, metabólicos e inflamatórios relevantes para a



fisiopatologia das DCNT, configurando-se como importante alvo de

investigação terapêutica.

Entre as estratégias avaliadas, probióticos, prebióticos, simbióticos e

intervenções dietéticas ricas em fibras e compostos bioativos

destacaram-se como as abordagens com maior volume de

evidências favoráveis, associadas à melhora de parâmetros

glicêmicos, inflamatórios e metabólicos — incluindo redução de

PCR, IL-6, TNF-α, glicemia de jejum, HbA1c, resistência à insulina e

alterações favoráveis do perfil lipídico. Paralelamente, pós-bióticos e

TMF demonstraram potencial terapêutico promissor, embora ainda

com aplicabilidade clínica limitada pela escassez de evidências

robustas, ausência de padronização metodológica e necessidade de

maior validação em humanos.

As limitações metodológicas identificadas — particularmente

amostras reduzidas, curto período de acompanhamento,

heterogeneidade das intervenções e escassez de estudos clínicos de

longo prazo — dificultam a consolidação de recomendações clínicas

amplamente aplicáveis. Conclui-se que a modulação da microbiota

intestinal representa abordagem terapêutica promissora no

contexto da prevenção e do manejo das doenças metabólicas e

inflamatórias. Contudo, a consolidação de sua aplicabilidade clínica

ainda depende de ensaios clínicos randomizados,

metodologicamente mais rigorosos, com acompanhamento

prolongado, amostras representativas e maior padronização das

intervenções.
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