
ARTIGO DE REVISÃO

1 Revista de Nutrição e Vigilância em Saúde, v.12:e15826.2025 	 (CC BY 4.0)                              Nutrivisa- ISNN: 2357-9617

Influência do padrão alimentar ocidental e da obesidade 
na modulação da microbiota intestinal: uma revisão 
integrativa 
Influence of western dietary pattern and obesity on the modulation of gut microbiota: 
an integrative review

Ana Letícia Peixoto BARROSO¹   Maria Rosimar Teixeira MATOS1  

¹Universidade Estadual do Ceará (UECE), Fortaleza-CE, Brasil

*Autor Correspondente:leticia.barroso@aluno.uece.br

RESUMO
O ambiente obesogênico, marcado pelo padrão alimentar ocidental e, consequentemente, pelo excedente calórico provenientes de alimentos com baixa qualidade nutricional, está 

associado ao acúmulo de gordura e ao desenvolvimento da obesidade, repercutindo na oferta de nutrientes essenciais para a microbiota intestinal, resultando em alterações na 

composição microbiana e na exacerbação do processo inflamatório. O presente estudo teve como objetivo revisar a influência da dieta ocidental e da obesidade na modulação da 

microbiota intestinal em humanos. Foi realizada uma revisão integrativa da literatura, contemplando artigos publicados entre 2019 e 2023 nas bases National Center for Biotechnology 

Information (PubMed), Literatura Latino-Americana e do Caribe em Ciências da Saúde (LILACS) e Scientific Electronic Library Online (SciELO). O recorte temporal buscou reunir 

evidências atualizadas e alinhadas aos avanços recentes da área. A busca utilizou descritores indexados no Descritores em Ciências da Saúde (DeCS) e no Medical Subject Headings 

(MeSH), abrangendo termos relacionados à exposição (dieta ocidental; padrão alimentar ocidental; obesidade; obesidade visceral; excesso de peso; adiposidade; gordura saturada) 

e ao desfecho (microbiota intestinal; disbiose; microbiota humana; microbioma; modulação intestinal; barreira intestinal). Foram incluídos nove estudos em humanos, publicados 

integralmente em português, inglês ou espanhol. Os principais resultados mostraram um aumento nos gêneros Escherichia coli, Bilophila, Blautia (após dieta ocidental) e de Blautia 

e Dorea (nos indivíduos obesos). Concluiu-se que a dieta ocidental pode promover o aumento nas concentrações de bactérias e de metabólitos prejudiciais à integridade intestinal e 

que os indivíduos obesos tendem a apresentar uma menor diversidade microbiana. Diante disso, estratégias capazes de modular positivamente a microbiota intestinal podem atuar 

como coadjuvantes relevantes no tratamento dessa doença.
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ABSTRACT
The obesogenic environment, characterized by the Western dietary pattern and, consequently, by caloric excess from foods with low nutritional quality, is associated with fat accumulation 

and the development of obesity. These changes affect the availability of essential nutrients for the gut microbiota, resulting in alterations in microbial composition and exacerbation 

of the inflammatory process. This study aimed to review the influence of the Western diet and obesity on the modulation of the gut microbiota in humans. An integrative literature 

review was conducted, including articles published between 2019 and 2023 in the National Center for Biotechnology Information (PubMed), Latin American and Caribbean Health 

Sciences Literature (LILACS), and Scientific Electronic Library Online (SciELO) databases. The time frame was chosen to gather updated evidence in line with recent advances in the 

field. The search strategy used indexed descriptors from the Health Sciences Descriptors (DeCS) and Medical Subject Headings (MeSH), covering terms related to exposure (Western diet; 

Western dietary pattern; obesity; visceral obesity; overweight; adiposity; saturated fat) and outcome (gut microbiota; dysbiosis; human microbiota; microbiome; intestinal modulation; 

intestinal barrier). Nine studies in humans, fully published in Portuguese, English, or Spanish, were included. The main findings showed an increase in the genera Escherichia coli, 

Bilophila, and Blautia (after Western diet intake), as well as Blautia and Dorea in obese individuals. It was concluded that the Western diet may promote an increase in bacteria and 

metabolites harmful to intestinal integrity and that obese individuals tend to present lower microbial diversity. Therefore, nutritional strategies capable of positively modulating the 

gut microbiota may act as relevant adjuvants in the treatment of obesity. 
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INTRODUÇÃO

Segundo a Organização Mundial da Saúde 
(OMS, 2024), a obesidade é definida como o acú-
mulo excessivo ou anormal de gordura, sendo 
o diagnóstico determinado por meio do cálculo 
do Índice de Massa Corporal (IMC), consideran-
do-se obesidade em adultos os valores iguais 
ou superiores a 30 kg/m². Essa doença crônica 
e multifatorial, vem se tornando uma epidemia 
global, resultando em consequências sérias tanto 
para a saúde quanto para a economia (Busebee 
et al., 2023). Segundo dados da OMS (2024), uma 
em cada oito pessoas no mundo eram classifica-
das como obesas em 2022 e no Brasil, de acordo 
com a Pesquisa Nacional de Saúde (PNS), rea-
lizada em 2019, a prevalência de obesidade na 
população adulta de 20 anos ou mais de idade 
era de 22,8% para homens e 30,2% para mulhe-
res. Esses valores se tornam mais significativos 
quando comparados com dados da PNS de 2013, 
na qual 17,9% dos homens e 25,7% das mulhe-
res eram obesos. 

Diversos contextos ambientais podem ser con-
siderados fatores de risco para o desenvolvimento 
da obesidade. O termo “ambiente obesogênico” 
é caracterizado por um ambiente que propicia o 
ganho de peso e dificulta a perda de peso, sendo 
esse um dos fatores para a crescente epidemia de 
obesidade. A falta de tempo de lazer, um estilo 
de vida sedentário e o aumento do estresse são 
considerados tendências obesogênicas. Além 
disso, um padrão alimentar ocidental, reconhe-
cido pelo alto consumo de gorduras, açúcares 
refinados, alimentos processados e hiperpalatá-
veis com uma baixa ingestão de fibras dietéticas e 
grãos integrais também contribui para o aumento 
na prevalência da obesidade (Gill et al., 2022; 
Welsh et al, 2024).

Esse padrão alimentar favorece um balanço 
energético positivo, em que a ingestão calórica 
excede o gasto energético, levando à expansão da 
massa adiposa. A hipertrofia do tecido adiposo 
promove a liberação de citocinas pró-inflamató-
rias, desencadeando um estado de inflamação 
crônica de baixo grau que, ao longo do tempo, 

contribui para a resistência à insulina. Esse 
processo intensifica a lipólise, aumenta a con-
centração de ácidos graxos circulantes e favorece 
sua deposição ectópica em diferentes tecidos, o 
que está associado ao desenvolvimento da obe-
sidade e de outros distúrbios metabólicos (Gill et 
al., 2022; Kang et al., 2022; Morigny et al., 2016).

Além de influenciar o desenvolvimento 
da obesidade, os padrões e hábitos alimenta-
res desempenham um importante papel na 
composição e na diversidade da microbiota 
intestinal (MI), que é caracterizada por trilhões 
de micro-organismos que colonizam o trato gas-
trointestinal, proporcionando uma relação entre 
hospedeiro e microbiota de forma mutualista, 
resultando em uma interação conjunta com os 
processos metabólicos humanos e um micro-
bioma bastante diversificado (Lou et al., 2024; 
Hardin; Keyes, 2022). 

As bactérias intestinais são muito impor-
tantes para a manutenção da saúde humana, 
participando de diversas funções, como: pro-
teção contra patógenos, regulação da resposta 
imunológica, fermentação de alimentos e 
produção de vitaminas. Os principais filos bacte-
rianos da MI, incluem: Firmicutes, Bacteroidetes, 
Actinobacteria, Proteobacteria, Verrucomicrobia 
e Fusobacteria (Hou et al., 2022, Zhang et al., 2015).

Uma MI saudável apresenta alta diversi-
dade taxonômica, estabilidade microbiana e é 
composta por microrganismos portadores de 
inúmeros genes, o que possibilita ampla capaci-
dade metabólica. Essa configuração favorece uma 
interação simbiótica com o hospedeiro, mediada 
principalmente pelos ácidos graxos de cadeia 
curta (AGCC), metabólitos microbianos essen-
ciais à manutenção da saúde (Hou et al., 2022; 
Fusco et al., 2023).

Os AGCC são produtos oriundos da degra-
dação de nutrientes pela MI, principalmente 
pela fermentação de carboidratos não digerí-
veis, como as fibras. Esses compostos se ligam 
a receptores, ativando cascatas de sinalização 
que regulam múltiplas vias metabólicas, promo-
vendo a manutenção da estabilidade funcional 
do metabolismo e do equilíbrio fisiológico do 
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organismo (Portincasa et al., 2022). A produção 
de AGCC reflete um ambiente intestinal saudável, 
uma vez que as bactérias produtoras desses com-
postos, são comensais e benéficas, apresentando 
efeitos importantes sobre a barreira intestinal e 
na saúde do hospedeiro (Fusco et al., 2023).

Os principais AGCC incluem o acetato, o pro-
pionato e o butirato, sendo o acetato responsável 
por aproximadamente 60% do total produzido. 
Esses pós bióticos são absorvidos pelos colonó-
citos por difusão passiva ou por transporte ativo, 
por intermédio do transportador de monocar-
boxilato dependente de H+ (MCT). Esses AGCC 
podem atingir a circulação sistêmica, resultando 
em efeitos anti-inflamatórios e imunomodula-
dores, que contribuirão com diversos processos 
metabólicos e fisiológicos, incluindo melhora da 
sensibilidade à insulina, oxidação de lipídios e 
a manutenção da integridade da barreira intes-
tinal, (Fusco et al., 2023; Portincasa et al., 2022). 
Além disso, os AGCC exercem um papel funda-
mental na regulação do apetite, estimulando a 
secreção de hormônios da saciedade, incluindo 
o peptídeo 1 semelhante ao glucagon (GLP1) e o 
peptídeo YY (PYY), e no controle do metabolismo 
da glicose e dos lipídeos, evitando o desenvolvi-
mento de doenças metabólicas, como a obesidade 
(Fusco et al., 2023).

A MI, além de influenciar a absorção intes-
tinal de nutrientes, também contribui com 
metabólitos e energia para o organismo, apre-
sentando uma grande influência para a captação 
de energia do hospedeiro (Amabebe et al., 2020; 
Xiao; Kang, 2020). Assim, as alterações na rela-
ção entre os subtipos de bactérias intestinais é 
um fator associado a uma predisposição para o 
aumento da gordura corporal, sendo a propor-
ção de Firmicutes/Bacteroidetes mais elevada 
na MI de indivíduos obesos em comparação aos 
indivíduos saudáveis (Amabebe et al., 2020). 
Isso ocorre, pois a proporção bacteriana pode 
impactar na permeabilidade intestinal, contri-
buindo para a inflamação crônica de baixo grau, 
característica da obesidade e de outras doenças 
associadas (Sarmiento-Andrade et al., 2022).  

A MI pode sofrer alterações devido à idade 
e fatores ambientais, incluindo estilo de vida 
e uso de medicamentos. Essa alteração bacte-
riana, conhecida como disbiose, é marcada pelo 
aumento do número de bactérias, pelo desequi-
líbrio de bactérias benéficas e patogênicas, além 
de uma translocação microbiana e de metabólitos 
microbianos para a corrente sanguínea. (Hou et 
al., 2022; Singh et al., 2021).

As dietas ocidentais são um dos fatores que 
afetam de forma negativa a MI. Esse padrão 
alimentar resulta em uma menor diversidade 
microbiana e uma menor produção de AGCC. 
Por isso, essa dieta afeta não apenas a composi-
ção, mas também a funcionalidade da microbiota 
intestinal, prejudicando a produção de muco e 
promovendo o aumento de bactérias associadas 
à disfunção da barreira intestinal. Essa barreira 
desempenha um papel crucial na absorção de 
nutrientes e na proteção contra substâncias 
nocivas, sendo essencial para a manutenção da 
saúde intestinal e sistêmica (Severino et al., 2024; 
Suriano et al., 2022; Yan et al., 2022).

O rompimento da integridade da barreira 
intestinal promove a inflamação crônica de 
baixo grau, característica da obesidade, devido ao 
aumento da permeabilidade intestinal aos lipo-
polissacarídeos - LPS (Suriano et al., 2022). Esses 
compostos são metabólitos bacterianos tóxicos 
que induzem efeitos pró-inflamatórios, tanto a 
nível local quanto sistêmico, sendo a resposta 
mediada principalmente pelos receptores Toll-
like 4 (TLR4) (Severino et al., 2024).

Essa inflamação sistêmica de baixo grau está 
relacionada a uma neuroinflamação que atinge 
o hipotálamo e outras regiões responsáveis pela 
regulação da saciedade, assim, alterações nos 
fatores imunológicos e inflamatórios oriundos na 
MI podem representar ligações essenciais entre a 
MI, a ingestão de energia e a regulação da sacie-
dade, principalmente relacionada à fisiopatologia 
da obesidade (Bastings et al., 2023). 

Dessa forma, observa-se um ciclo vicioso, no 
qual a obesidade, resultante do excesso alimen-
tar com caráter ocidental, pode propiciar um 
aumento da permeabilidade intestinal, assim, 
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bactérias patogênicas, o LPS e outros metabó-
litos prejudicais podem alcançar a circulação 
sanguínea, resultando em uma inflamação sis-
têmica que atinge o hipotálamo e compromete 
o controle da fome/saciedade. Essa desregula-
ção aumenta a ingestão alimentar do indivíduo, 
principalmente, por meio de alimentos hiperpa-
latáveis e ricos em calorias, influenciando ainda 
mais no desenvolvimento da obesidade (Bastings 
et al., 2023; Severino et al., 2024; Suriano et al., 
2022;). Assim, o objetivo do presente estudo revi-
sar a influência do padrão alimentar ocidental e 
da obesidade na modulação da MI.

MATERIAL E MÉTODOS

A pesquisa teve uma abordagem metodológica 
baseada em uma revisão de literatura retrospec-
tiva e integrativa, realizada por meio de passos 
operacionais de formulação da pergunta nortea-
dora, pesquisa, coleta, análise e interpretação dos 
dados e a exposição de seus resultados (Sousa; 
Silva; Carvalho, 2010). Para definir a estrutura 
metodológica foi utilizada a abordagem PICO 
(População, Intervenção, Comparação, Outcomes) 
que permitiu uma melhor organização dos crité-
rios de inclusão e exclusão.

Foi realizada uma compilação de estudos que 
abordassem a influência do padrão alimentar 
ocidental e da obesidade na modulação da MI, 
identificando, de maneira abrangente, os prin-
cipais achados para, em seguida, selecionar as 
partes mais relevantes e aprofundar o conheci-
mento sobre o tema. 

Para iniciar a seleção dos artigos, foram deter-
minadas as plataformas de busca para a revisão, 
bem como os critérios de inclusão e exclusão 
dos artigos. Assim, foram definidos como crité-
rios de inclusão os artigos científicos originais, 
consistindo de ensaios clínicos randomizados, 
estudos transversais e de caso-controle, envol-
vendo mulheres e homens na faixa etária de 18 
a 65 anos, publicados na íntegra nos idiomas 
português, inglês ou espanhol no período de 
2019 a 2023, disponibilizados de forma gratuita, 

indexados nas bases de dados National Center for 
Biotechnology Information (Pubmed), Literatura 
Latino-Americana e do Caribe em Ciências da 
Saúde (LILACS) e Scientific Electronic Library 
(Scielo). O recorte temporal de 2019 a 2023 foi 
estabelecido para contemplar estudos recentes, 
garantindo a inclusão de artigos completos e 
revisados, com metodologias consolidadas, dis-
poníveis nas bases de dados selecionadas até o 
momento da coleta dos dados.

Os critérios de exclusão foram: estudos que 
não atendessem aos objetivos da pesquisa, capí-
tulos de livros, monografia, dissertações, teses, 
artigos no prelo, artigos de revisão e ensaios 
experimentais em animais.

Para realizar a coleta dos dados foram utili-
zados os descritores no DeCS (Descritores em 
Ciências da Saúde) e MeSH (Medical Subject 
Headings), buscando os termos que identifi-
cassem a exposição (dieta ocidental; padrão 
alimentar ocidental; obesidade; obesidade vis-
ceral; excesso de peso; adiposidade; gordura 
saturada) e o desfecho (microbiota intestinal; 
disbiose; microbiota humana; microbioma; 
modulação intestinal; barreira intestinal) e seus 
análogos em inglês e espanhol. 

No melhor aprofundamento na busca, o ope-
rador booleano “OR” foi usado para combinar os 
termos similares da exposição e do desfecho, já 
o operador “AND” foi utilizado para combinar os 
termos da exposição com os do desfecho, resul-
tando em 13.158 artigos.

Com base nos critérios de inclusão e exclusão, 
o autor realizou a seleção inicial de 318 artigos. 
Em seguida, por meio da leitura crítica de títulos 
e resumos, procedeu-se a um refinamento mais 
detalhado, resultando na amostra final de nove 
artigos, os quais foram incluídos nesta revisão 
integrativa (Figura 1).

Os artigos incluídos foram agrupados e pos-
teriormente analisados nos seguintes tópicos: (1) 
caracterização geral dos estudos; (2) influência 
de intervenções dietéticas na microbiota intesti-
nal; (3) influência da obesidade na modulação da 
microbiota intestinal e (4) influência do padrão 
alimentar ocidental associado a obesidade na 
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ddooss  aarrttiiggooss  cciieennttííffiiccooss  

  
  
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ID
EN

TI
FI

C
A

Ç
Ã

O
 Estudos identificados nas bases de 

dados (n=13.158)  

PUBMED (13.026) 

SCIELO (48) 

LILACS (85) 

Estudos após aplicar data de 
análise 2019-2023 (n=8.134)  

TR
IA

G
EM

 
EL

IG
IB

IL
ID

A
D

E 
IN

C
LU

SÃ
O

 

Estudos após aplicar critérios de 
exclusão e remover duplicatas 

(n=318)   

Estudos excluídos (n=5.024)  

Capítulos de livros; 

Monografia; 

Dissertações; 

Teses; 

Artigos no prelo; 

Artigos de revisão; 

Ensaios experimentais em animais. Estudos incluídos após leitura de 
título e resumo (n=9)   

Estudos incluídos para revisão 
integrativa (n=9)   

modulação da microbiota intestinal. No sentido 
de trazer objetividade a esta revisão, foram regis-
trados apenas os resultados de cada estudo que 
apresentaram diferenças estatisticamente signi-
ficativas (p < 0,05), incluindo o percentual de 
mudança observado nas intervenções.

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Os resultados e a discussão serão apresentados 
de acordo com os grupos de análise previamente 
mencionados no tópico anterior.
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Caracterização geral dos estudos
As pesquisas dos artigos selecionados foram 

desenvolvidas em diferentes países, com predo-
mínio (33.33%) da Espanha. Embora a Espanha 
seja historicamente associada à dieta medi-
terrânea, dados epidemiológicos indicam um 
aumento substancial da obesidade nas últimas 
décadas, evidenciando a relevância de investi-
gar os efeitos da transição da dieta mediterrânea 
para a dieta ocidental na modulação da micro-
biota intestinal nesse contexto, o que também 
reforça a concentração de estudos realizados no 
país (Feijoo et al., 2024)

A revisão consistiu, em sua maioria (88,88%), 
de ensaios clínicos randomizados, com duração 
bastante variável (12 dias a 09 meses), envolvendo 
um total de 2.183 indivíduos saudáveis e/ou com 
excesso de peso, apresentando idade entre 18 e 
65 anos. Os dados obtidos dos estudos avaliados, 
como: autor, ano e local de publicação, tipo de 
estudo, duração, amostra, idade e intervenção, 
estão sintetizados nos Quadros 1 e 2.

A maioria dos estudos (55,50%) realizou com-
parações entre diferentes intervenções dietéticas, 
focando principalmente na análise de uma dieta 
rica em gorduras e açúcares, em comparação a 
dietas com características mediterrâneas, rica 
em fibras, gorduras insaturadas e que promove 
a saúde do microbioma humano. As demais 
intervenções concentraram-se na observação 
das características da MI de indivíduos obesos e 
saudáveis. Vale destacar que, um desses estudos 
apresentou resultados sobre as bactérias intesti-
nais associadas à obesidade e seus fatores de risco, 
analisando também o uso de probióticos como 
estratégia para modular a MI indivíduos obesos.

Influência do padrão alimentar ocidental 
na microbiota intestinal

Em relação à influência da dieta ocidental na 
MI, observou-se que quase metade (44,44%) dos 
estudos realizou esta análise (Quadro 3). Esses 
estudos avaliaram a associação entre a alimen-
tação com maior teor de gorduras saturadas e 
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açúcares refinados e as mudanças na compo-
sição da MI, com destaque para as alterações 
nos metabólitos intestinais após as interven-
ções realizadas. 

Vale destacar que os estudos analisados 
compararam o padrão alimentar ocidental ao 
mediterrâneo, no intuito de observar como 
essas bases alimentares, com características 
antagônicas, modulam o MI. Além disso, Barber 
e colaboradores (2021) também analisaram os 
sintomas clínicos da função digestiva, após a 
intervenção dietética.

Barber et al. (2021) e Corbin et al. (2023) 
relataram que a dieta mediterrânea elevou 
significativamente a abundância de espécies 
produtoras de butirato, incluindo Anaerostipes 
butyriciproducens, Anaerostipes hadrus, 
Lachnospira pectinoschiza, Eubacterium eli-
gens e Oscillibacter. Em contraste, Zhu et al. 
(2020) observaram que a intervenção com 
uma dieta do tipo fast food, rica em gordura 
saturada e açúcares simples, aumentou a abun-
dância dos gêneros Collinsella, Parabacteroides, 
Escherichia/Shigella e Bilophila, sem promover 
aumento nos níveis de butirato.

   https://doi.org/10.52521/nutrivisa.v12i1.15826
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Esses resultados estão de acordo com os acha-
dos de Zhang et al. (2020), os quais mostraram 
que uma dieta mais rica em carne vermelha e 
ultraprocessados estava relacionada a uma maior 
concentração de Escherichia / Shigella, enquanto 
a ingestão de fibras, vegetais e frutas estava 
inversamente correlacionada com Escherichia 
/ Shigella em indivíduos com doença de Crohn; 
e que o butirato inibiu o crescimento de E. coli. 
Determinadas cepas de E. coli, bactérias do tipo 
gram-negativas, possuem uma translocação atra-
vés da mucosa intestinal mais eficiente do que 
outras, quando expostas ao estresse metabólico 
e inflamatório (Wiest; Lawson; Geuking, 2014).

Além disso, o aumento de Bilophila observado 
após o consumo de uma dieta do tipo fast food, 
pode ser explicado pelo aumento de ácidos bilia-
res conjugados no intestino, resultante da maior 
secreção biliar pelo fígado em resposta ao excesso 
de gordura. Esses ácidos estimulam o cresci-
mento de bactérias sensíveis aos AB e promovem 
o crescimento de bactérias que metabolizam os 
AB, como a Bilophila wadsworthia, a qual pro-
move danos nas células intestinais pela inibição 
da oxidação do butirato, principal fonte de ener-
gia dos enterócitos, comprometendo a função 
e a integridade do epitélio intestinal (Severino 
et al., 2024). 

Vale ressaltar que já está bem elucidado o 
aumento na proporção Firmicutes/Bacteroidetes 
diante do consumo de uma dieta rica em gordu-
ras e açúcares, sendo marcado pelo aumento de 
Proteobacteria e uma redução em Bacteroidetes, 
em especial a Rikenellaceae (Severino et al., 2024). 
Entretanto, na presente revisão, apenas o estudo 
de Zhu et al. (2020) fez essa análise, observando 
aumento de Rikenellaceae (Bacteroidetes) após 
intervenção com dieta rica em gordura. Vale des-
tacar que a abundância desses filos é altamente 
variável entre os indivíduos e influenciada por 
diversos fatores relacionados ao estilo de vida, o 
que pode explicar as diferenças encontradas na 
literatura (Suarez et al., 2023).

Ainda, observando as mudanças proporciona-
das após a intervenção de uma dieta ocidental na 
MI, nota-se que o estudo de Corbin et al. (2023) 

encontrou níveis mais altos de Blautia. Esses 
resultados estão de acordo com o estudo de Elin 
et al. (2017), no qual a abundância desse gênero 
esteve positivamente associada aos ácidos graxos 
saturados, presente em excesso no padrão ali-
mentar ocidental. Quando presente em excesso 
na microbiota humana, a Blautia, possui uma 
importante relação com diversas disfunções 
fisiológicas do hospedeiro, incluindo uma rela-
ção com algumas doenças inflamatórias tanto a 
nível intestinal quanto a nível sistêmico, como 
obesidade e diabetes mellitus II (Liu et al., 2021).

A avaliação de metabólitos é imprescindível 
para uma compreensão mais detalhada acerca 
da composição e da modulação da MI. Assim, 
analisando os principais dados obtidos a partir 
do quadro 3, observou-se no estudo de Zhu et al. 
(2020) uma redução dos derivados de indol após 
intervenção com uma dieta do tipo fast food. Os 
derivados de indol são essenciais para a homeos-
tase de células intestinais e podem até reduzir o 
processo inflamatório, resultando em redução da 
permeabilidade intestinal, menor translocação 
de LPS e, consequentemente, uma diminuição 
da inflamação local e sistêmica (Beam; Clinger; 
Hao, 2021); assim, a redução desses metabólitos 
após uma dieta rica em gordura e açúcares pode 
justificar, em parte, os prejuízos desse padrão ali-
mentar na saúde intestinal. 

Em relação ao N-óxido de trimetilamina 
(TMAO), um metabólito formado pela MI e que 
pode aumentar o risco de doença cardiovascu-
lar (Singh et al., 2017), verificou-se alteração em 
seus níveis no estudo de Barber et al. (2021) após a 
intervenção com uma dieta do tipo mediterrânea, 
sem mudanças significativas desse metabólito 
com uma dieta ocidental. Embora não tenha sido 
notado aumento nos níveis de TMAO após a dieta 
ocidental, é importante salientar que nesse tipo 
de dieta há uma elevada ingestão de carne ver-
melha e processada, resultando em altos níveis 
de carnitina e colina, que são precursores para as 
bactérias intestinais produzirem trimetilamina 
(TMA), a qual é convertida a TMAO no fígado 
(Beam; Clinger; Hao, 2021). Inclusive, o estudo 
realizado por Wang et al. (2019), mostrou que o 
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consumo a longo prazo de carne vermelha ele-
vou os níveis de TMAO plasmático, o que não 
foi verificado após o consumo de carne branca 
ou não cárnea. Em contrapartida, Sabine et al., 
(2016) não observaram nenhuma relação entre o 
consumo de peixes, carne processada, vermelha 
ou branca ou ovos e os níveis séricos de TMAO, 
porém o alto consumo de leite resultou em maio-
res concentrações deste metabólito.

Embora já existam evidências científicas da 
associação entre os níveis de TMAO e as doen-
ças cardiometabólicas, as concentrações deste 
metabólito são variáveis, tanto que no estudo 
de Barber et al. (2021), como mencionado, seus 
maiores níveis foram encontrados após o con-
sumo de uma dieta do tipo mediterrânea e não 
após o consumo de alimentos ricos em gorduras 
e açúcares, característicos do padrão alimentar 
ocidental. Costabile et al. (2021) também obser-
varam que uma dieta saudável, rica em ômega 
3 e grãos integrais, aumentou de forma signifi-
cativa os níveis de TMAO, confrontando a ideia 
de que esse metabólito seja um biomarcador de 
risco cardiometabólico universalmente válido, 
independente da dieta de base.

De forma geral, a dieta ocidental afetou de 
forma negativa a  microbiota, semelhante a 
revisão sistemática conduzida por Wolters et 
al. (2019), na qual as dietas ocidentais, ricas em 
gorduras saturadas, estavam relacionadas a uma 
menor riqueza e diversidade de bactérias intes-
tinais tanto em humanos quanto em animais. 
Além disso, é possível notar que um padrão 
alimentar ocidental promove mudanças dos 
metabólitos e um aumento de bactérias gram-
-negativas, as quais produzem uma molécula 
inflamatória, o LPS.

O LPS apresenta vários efeitos adversos na 
função intestinal, e quando associado a baixa 
diversidade microbiana, resultante de uma 
dieta ocidental, promove um ambiente inflama-
tório que prejudica a organização das junções 
das células intestinais, aumentando a permea-
bilidade intestinal e propiciando a liberação 
de metabólitos bacterianos tóxicos na corrente 
sanguínea (Severino et al., 2024; Suárez et al., 

2023; Malesza et al., 2021). Os efeitos do LPS são 
mediados, principalmente pela sua ligação ao 
TLR4-CD14. A ativação desse receptor, expresso 
em células imunes e outras células, como células 
endoteliais, adipócitos e hepatócitos, resulta em 
uma ativação de outras vias, como o fator nuclear 
kappa B (NF-kB), que estimula a produção de cito-
cinas pró-inflamatórias, como interleucina IL-1, 
IL-6, IL-8 e TNF-α, contribuindo para propagar 
ainda mais a inflamação (Severino et al., 2024; 
Sankararaman et al., 2023). 

Influência da obesidade na modulação da 
microbiota intestinal

No que concerne ao papel da obesidade na MI 
(Quadro 4), também quase metade (44,44%) dos 
estudos realizou essa análise, buscando obser-
var, de forma geral, se a obesidade resulta em 
mudanças na composição da MI. Esses estudos 
observaram que a obesidade está associada a uma 
menor diversidade da MI, além de apresentar 
alguns filos predominantes. Vale ainda desta-
car a relação entre essas bactérias e os desfechos 
metabólicos e clínicos característico do excesso 
de tecido adiposo.

O estudo de Nogacka et al. (2021) observou uma 
menor diversidade microbiana em indivíduos 
obesos, enquanto Zeng et al. (2019) encontrou 
uma menor variedade de gêneros em obesos 
com anormalidades metabólicas. Esses dados 
estão de acordo com a meta-análise de Gong et al. 
(2022), a qual observou uma maior riqueza micro-
biana no grupo controle quando comparado ao 
grupo obesidade. Além disso, os autores dessa 
meta-análise também identificaram diferenças 
significativas na comunidade bacteriana entre os 
dois grupos, apresentando uma menor abundân-
cia de Firmicutes, maior de Bacteroidetes e um 
aumento na razão Bacteroidetes/Firmicutes, no 
grupo obesidade. 

Estes resultados entram em consonância com 
os estudos de Nogacka et al. (2021) e Gomes; 
Hoffmann e Mota (2020), incluídos nesta revisão, 
nos quais a MI de indivíduos obesos incluía qua-
tro filos predominantes, sendo eles, Firmicutes, 
Bacteroidetes, Actinobactéria e Proteobacteria, 
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sendo a perda de peso responsável pelo aumento 
significativo de Firmicutes e redução de 
Bacteroidetes. Entretanto, vale salientar que tam-
bém no estudo de Nogacka et al. (2021) verificou-se 
níveis elevados do gênero Staphylococcus 
(Firmicutes) em indivíduos obesos, corroborando 
com uma quantidade considerável de estudos, 
presentes em uma meta-análise, ao concluir que 
a MI de indivíduos obesos apresenta níveis sig-
nificativamente maiores de Firmicutes e menores 
de Bacteroidetes, em comparação com pessoas 
não obesas (Pinart et al., 2022). 

Essa heterogeneidade nos resultados pode 
ser devido ao número insuficiente de indiví-
duos incluídos nesses estudos e as diferenças no 
processamento e na análise das amostras; além 
disso, muitos desses estudos fazem uma caracte-
rização inadequada das populações, não levando 
em consideração diversos fatores relacionados ao 
estilo de vida, como ingestão alimentar, uso de 
medicamentos e prática de exercícios físicos que 
podem afetar diretamente a MI, impactando nos 
seus resultados. Ademais, como já mencionado, 
a obesidade contribuiu com menor diversidade 
bacteriana, por isso as várias alterações obser-
vadas ao nível de família, gênero ou espécie 

podem ser mais relevantes do que apenas a razão 
Firmicutes/Bacteroidetes (Magne et al., 2020).

Observando outros filos bacterianos, um 
estudo desta revisão (Alvares et al. 2023), 
observou que o filo Actinobacteria e o gênero 
Bifidobacterium, estiveram positivamente 
associados à atividade do TAM. Esse tecido é 
considerado termogênico, apresentando diversas 
mitocôndrias e uma alta expressão da proteína 
desacopladora-1 (UCP-1), influenciando a pro-
dução de calor (Hachemi; U-Din, 2023); assim, a 
atividade do TAM é benéfica para o controle do 
peso e para o metabolismo. Esses resultados se 
tornam expressivos quando comparados a outros 
dois estudos de revisão sistemática e de meta-a-
nálise, nos quais o gênero Bifidobacterium foi 
um dos mais relacionados à desnutrição, sendo 
significativamente menos abundante em pes-
soas obesas (Pinart et al., 2021; Xu et al., 2022), 
além de ser encontrado em um menor nível em 
indivíduos com obesidade visceral (Hualan et al., 
2022). Além disso, Bifidobacterium é um gênero 
essencial para manter a integridade da barreira 
epitelial intestinal, evitando processos inflama-
tórios sistêmicos e contribuindo com a redução 
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do desenvolvimento de doenças inflamatórias 
(Abdulqadir; Engers; Al-sadi, 2023).

A divisão candidata TM7 também esteve asso-
ciada a todos os marcadores de adiposidade.  
Bactérias do filo Saccharibacteria, que ante-
riormente eram conhecidas como TM7, contém 
bactérias do tipo gram-positivas não cultiváveis. 
Esse filo tem sido relacionado principalmente 
a condições inflamatórias orais, mas já se sabe 
de sua influência em processos inflamatórios 
a nível intestinal (Gomes; Hoffmann; Mota, 
2020; Bor et al., 2019). Essa composição bacte-
riana, que contribui para o início da inflamação 
de baixo grau, está associada a diversos distúr-
bios metabólicos, devido, principalmente, aos 
prejuízos da permeabilidade da barreira intes-
tinal, sendo uma contribuição importante para 
a inflamação sistêmica associada à obesidade 
(Acciarino et al., 2023).

Além dessas alterações na MI de obesos, o 
estudo de Zheng et al., (2019) observaram que 
Bacteroides, Parabacteroides, Blautia, Alistipes, 
Romboutsia e Roseburia também eram gêneros 
bacterianos comuns em pacientes obesos e em 
obesos com anormalidades metabólicas; além 
disso, o gênero Dorea foi detectado entre os 
indivíduos obesos que apresentavam prejuízos 
metabólicos, estando associado ao peso corpo-
ral e ao perfil lipídico.  Paralelo a esses resultados, 
Elin et al. (2017), após sequenciar o gene 16S rRNA 
de 531 homens, também observaram uma quanti-
dade significativamente maior do gênero Blautia 
em indivíduos com IMC elevado (>30 kg/m²). 
Além disso, níveis séricos de glicerol, ácidos gra-
xos monoinsaturados e ácidos graxos saturados, 
em jejum, estavam relacionados a um aumento 
de Blautia e Dorea.

Os gêneros Blautia e Dorea são membros da 
família Lachnospiraceae, responsável pela produ-
ção de AGCC (Chanda; Jiang; Liu, 2024; Takeuchi 
et al., 2023). Alvares et al. (2023) observaram que 
Lachnospiraceae foi associada negativamente 
com o volume e atividade do TAM; enquanto 
Gomes, Hoffmann e Mota (2020) verificaram que 
essa família estava presente em maior número 

naqueles indivíduos com piores parâmetros de 
composição corporal.

Isto ocorre porque os AGCC produzidos pela 
família Lachnospiraceae atuam principalmente 
no trato gastrointestinal, estimulando células 
enteroendócrinas a secretarem hormônios rela-
cionados à saciedade, como GLP-1 e PYY, os quais 
contribuem para a regulação do apetite e do meta-
bolismo energético, além de apresentarem efeitos 
anti-inflamatórios, antiobesidade, antidiabetes e 
neuroprotetores. Porém, o supercrescimento da 
família Lachnospiraceae e, principalmente, de 
alguns táxons específicos, pode resultar em uma 
produção de AGCC, como acetato e propionato, 
que podem estar envolvidos nos distúrbios asso-
ciados à obesidade (Xiong et al.; 2022; Palmas et 
al., 2021; Ejtahed et al., 2020). 

Além disso, como será abordado no próximo 
tópico, o metabolismo do hospedeiro e os meta-
bólitos microbianos podem ser influenciados 
diretamente pelos componentes dietéticos. Com 
isso, os micro-organismos, quando expostos às 
gorduras dietéticas, podem produzir ácidos gra-
xos prejudiciais, podendo explicar, em parte, 
por que certos indivíduos são mais propensos 
ao desenvolvimento de determinadas doenças 
(Takeuchi et al., 2023).

Influência do padrão alimentar ociden-
tal associado a obesidade na modulação da 
microbiota intestinal

No intuito de verificar os efeitos da dieta oci-
dental e da obesidade na MI, apenas um estudo 
analisou as alterações na comunidade microbiana 
após a superalimentação com gordura saturada, 
insaturada ou açúcares simples em um grupo 
de obesos (Quadro 5). Embora não tenha sido o 
objetivo da presente revisão, o estudo analisado 
neste tópico também abordou os efeitos dessas 
alterações microbianas no desenvolvimento da 
esteatose hepática, um distúrbio metabólico fre-
quentemente associado a obesidade e ao estilo 
de vida baseado no consumo de alimentos ultra-
processados, ricos em açúcares e gorduras, com 
características de um padrão alimentar ocidental.
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Nesse estudo observou-se que a dieta rica em gor-
dura saturada e açúcares aumentou de forma 
significativa a abundância de Proteobacteria, 
Lactococos e E. coli. Como abordado anterior-
mente, uma dieta com características ocidentais 
é capaz de aumentar a abundância de E. coli e 
Proteobacteria, bactérias gram-negativas com 

papel inflamatório (Severino et al., 2024). 
Corroborando, a revisão realizada por Faqerah, 
Walker e Gerasimidis (2023) mostrou que um 
padrão dietético rico em açúcares, gordura, pro-
teína e aditivos alimentares é capaz de aumentar 
a abundância dessas bactérias, sendo esses subs-
tratos luminais capazes de aumentar a adesão, a 
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invasão e a virulência, enquanto os substratos 
provenientes de uma dieta mais mediterrânea, 
rica em fibras, podem exercer proteção. 

Além disso, um estudo conduzido em ani-
mais, mostrou que uma dieta rica em gordura, 
junto a abundância de E. coli comensal, resul-
tou no processo inflamatório e em um ganho 
significativo de peso corporal e adiposidade (no 
fígado e no tecido adiposo), e reduziu a tolerância 
à glicose, sugerindo o seu papel na patogênese 
da obesidade e de outros distúrbios metabólicos 
(Ju et al., 2023). 

No estudo analisado concluiu-se que as 
mudanças na MI, por meio da superalimentação 
nos pacientes obesos, podem estar associadas às 
consequências metabólicas, como o aumento 
do gênero Bilophila, que estava associado ao 
aumento da gordura hepática. Evidencia reforça 
que essa bactéria é capaz de aumentar os efei-
tos prejudiciais no metabolismo do hospedeiro 
decorrente de uma dieta rica em gordura, afe-
tando a homeostase da glicose e a função 
hepática, em decorrência da sua capacidade de 
alterar o potencial funcional dos micro-organis-
mos intestinais, aumentando a permeabilidade 
intestinal, ativando uma resposta imune exacer-
bada, tanto ao nível da mucosa quanto ao nível 
sistêmico, e promovendo concentrações despro-
porcionais de ácido biliar (Natividad et al., 2018).

Corroborando, uma dieta rica em gorduras 
pode afetar negativamente a permeabilidade das 
células intestinais, devido ao desequilíbrio da MI, 
caracterizado pelo aumento de bactérias gram-
-negativas, que, por sua vez, produzem LPS, que 
interagem com os complexos CD14 e o receptor 
TLR4, gerando uma resposta inflamatória local 
e, posteriormente, sistêmica. Essa inflamação, 
de forma crônica, afeta ainda mais a permea-
bilidade intestinal, facilitando a passagem de 
metabólitos bacterianos para corrente sanguínea 
e contribuindo ainda mais para o ciclo vicioso de 
inflamação e disbiose. Esse cenário inflamatório, 
é uma das principais causas para o desenvolvi-
mento da obesidade e consequentes distúrbios 
metabólicos (Fan; Chen; Lin, 2023). 

Assim, observa-se um ciclo vicioso, no qual 
um padrão alimentar ocidental resulta em um 
quadro de disbiose, que reduz a produção de 
metabólitos benéficos e aumenta microrganis-
mos inflamatórios, prejudicando a integridade 
da barreira intestinal. Esse cenário, gera uma 
resposta inflamatória localizada; mas com o 
aumento da permeabilidade da parede intestinal, 
a inflamação colônica e o aumento da produção 
colônica de LPS, ocorre um quadro de endoto-
xemia crônica, com excesso de LPS bacteriano 
na circulação, resultando em uma inflamação 
sistêmica de baixo grau e diversas disfunções 
metabólicas, que são responsáveis pelo desenvol-
vimento de doenças crônicas não transmissíveis, 
entre elas a obesidade (Barber et al., 2021). Os 
principais mecanismos, alterações microbianas 
e metabólitos envolvidos nesse ciclo, bem como 
seus efeitos locais e sistêmicos, estão resumi-
dos no Quadro 6.

Vale destacar que a exposição prolongada 
ao LPS favorece a hiperfagia, ao reduzir a sina-
lização de leptina e a saciedade induzida por 
colecistoquinina (CCK). O nervo vago, que inerva 
extensivamente o trato gastrointestinal, possui 
fibras aferentes que conduzem sinais de sacie-
dade ao sistema nervoso central. Na obesidade 
induzida pela dieta, essas fibras parecem assumir, 
independentemente do estado alimentar, um 
fenótipo permanentemente orexígeno, contri-
buindo para o aumento da ingestão de alimentos 
e a redução da resposta anorexígena (Browning; 
Verheijden; Boeckxstaens, 2017).

Dessa forma, a inflamação sistêmica de baixo 
grau está intimamente ligada à neuroinflamação, 
que compromete o funcionamento do hipotálamo 
e de outras regiões cerebrais envolvidas no con-
trole da saciedade. Nesse contexto, alterações 
nos mecanismos imunológicos e inflamatórios 
podem atuar como elementos essenciais na 
conexão entre a MI, o equilíbrio energético e a 
regulação da saciedade, destacando-se como 
fatores importantes na fisiopatologia da obesi-
dade (Bastings et al., 2023).

Diante disso, este estudo irá contribuir na 
ampliação das bases científicas, auxiliando no 
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desenvolvimento de estudos e publicações sobre 
os efeitos da dieta ocidental e da obesidade na 
modulação da MI, destacando as implicações 
para a saúde intestinal e geral dos indivíduos, for-
talecendo as estratégias de intervenção. Apesar 
da relevância dos achados, este estudo apresenta 
algumas limitações que devem ser consideradas. 
O número reduzido de artigos incluídos restringe 
a abrangência da análise, podendo não refletir 
integralmente toda a literatura disponível sobre 
o tema. Observou-se também uma significativa 
heterogeneidade metodológica entre os estudos, 
tanto em termos de desenho experimental 
quanto das populações avaliadas, que incluíram 
indivíduos saudáveis e com excesso de peso, com 
faixas etárias variadas. Além disso, muitos estu-
dos não avaliaram fatores que podem influenciar 
a microbiota intestinal, como nível de atividade 
física, uso de medicamentos e presença de 

comorbidades, dificultando uma análise mais 
abrangente. Por fim, a predominância de estudos 
conduzidos na Espanha limita a generalização 
dos achados para outros contextos populacionais. 

CONCLUSÃO

Diante dos resultados obtidos, pode-se 
concluir que os estudos analisados foram 
desenvolvidos em diferentes países, com predo-
mínio da Espanha, consistindo em sua maioria 
de ensaios clínicos randomizados, com dura-
ção bastante variável, envolvendo um total de 
2.183 indivíduos saudáveis e/ou com excesso 
de peso, apresentando idade entre 18 e 65 anos, 
mostrando que tanto a dieta do tipo ocidental 
quanto a obesidade, associadas ou não, propi-
ciam alterações na MI. Foi observado uma menor 
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diversidade microbiana e um aumento nos gêne-
ros Escherichia Coli, Bilophila, Blautia (após dieta 
ocidental) e de Blautia e Dorea (nos indivíduos 
obesos), os quais estimulam o processo infla-
matório intestinal e sistêmico, prejudicando a 
integridade intestinal e favorecendo o desenvol-
vimento de distúrbios metabólicos. Além disso, 
observou-se que uma dieta ocidental é capaz de 
reduzir os derivados de indol, que são essenciais 
para a homeostase de células intestinais e con-
trole da inflamação.

Assim, recomenda-se a realização de mais 
estudos, no sentido de melhor comprovação da 
influência da dieta ocidental e da obesidade na 
modulação da MI, ampliando os conhecimentos 
científicos acerca da temática, além de auxiliar 
no desenvolvimento de estratégias que modulam 
positivamente a MI.
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