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RESUMO 

O uso excessivo de antibióticos tem se mostrado um fator crítico na alteração do 

microbioma intestinal, afetando a diversidade bacteriana e favorecendo o crescimento de 

microrganismos patogênicos. Essa modificação pode predispor os indivíduos ao 

desenvolvimento de doenças inflamatórias intestinais (DII), como a Doença de Crohn e a colite 

ulcerativa. A interação entre fatores ambientais, como o uso de antibióticos, e predisposições 

genéticas, como variantes nos genes NOD2, IL23R e ATG16L1, tem mostrado ser um 

determinante importante para o agravamento dessas condições. A pesquisa sugere que o uso de 

antibióticos de amplo espectro tem um impacto mais profundo, promovendo um desequilíbrio 

no microbioma e alterando a função metabólica intestinal. Estratégias terapêuticas, como o uso 

de probióticos e ajustes dietéticos, têm mostrado potencial para restaurar a diversidade 

microbiana e mitigar os efeitos negativos do uso de antibióticos. O manejo adequado do uso de 

antibióticos, aliado a intervenções terapêuticas para recuperação do microbioma, é essencial 

para a prevenção e tratamento eficaz das DII. 

 

INTRODUÇÃO 

Todos os animais são colonizados por micróbios, sendo a maioria dessa população 

residente no intestino. Esta relação entre microbioma intestinal e hospedeiro, pode variar de 

benéfica para prejudicial, dependendo de uma série de fatores, incluindo a composição da 

microbiota, a dieta e a presença de fatores externos, como o uso de antibióticos. A primeira 

descrição de microbioma intestinal data do final do século XVII, por Antonie Van 

Leeuwenhoek, que veio a ser descoberto juntamente com o desenvolvimento dos primeiros 

microscópios. Ele examinou diversas amostras de diferentes lugares (ambientais e de origem 

animal) e observou bactérias e protozoários pela primeira vez1. Algum tempo depois, os 

avanços no cultivo de bactérias nos permitiram observar macroscopicamente o crescimento de 
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colônias e começar a entender a fisiologia desses microrganismos. Embora muitos membros 

desta comunidade permaneçam difíceis de se cultivar (principalmente os anaeróbios 

obrigatórios), inovações recentes de métodos de cultivos aumentaram a amplitude desses 

estudos.  

A função metabólica do ecossistema intestinal inclui a fermentação de substratos 

alimentares não digeríveis, como vegetais, frutas, nozes e cereais integrais, que são 

predominantemente digeridos por microrganismos intestinais, já que os recursos enzimáticos 

humanos para a digestão de carboidratos são limitados às amilases e dissacaridases. A 

fermentação de carboidratos complexos no cólon resulta na produção de ácidos graxos de 

cadeia curta, como o butirato, que é absorvido pelo hospedeiro. Este composto, produzido por 

espécies como Faecalibacterium prausnitzii, tem efeitos anti-inflamatórios, sendo capaz de 

inibir a interleucina-17 e gerar células T reguladoras em modelos experimentais. Além disso, a 

microbiota intestinal contribui para a síntese de aminoácidos e vitaminas, essencialmente em 

indivíduos com dietas monótonas.2 A figura apresentada abaixo demonstra algumas das 

principais funções do microbioma intestinal. 

 

Figura 1 – Funções da microbiota intestinal em humanos 

 

Fonte: Antibiotics as Major Disruptors of Gut Microbiota 3 
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Um dos maiores impactos do microbioma no hospedeiro é a proteção contra patógenos, 

fenômeno este que foi observado quando em tratamento com antibióticos, alguns indivíduos 

eram acometidos por infecções gastrointestinais (como por exemplo: Clostridium difficile)4. 

Isto ocorre porque o uso destes medicamentos afeta a microbiota intestinal saudável, criando 

um ambiente propício para o crescimento exacerbado de bactérias oportunistas. Esta mudança 

na microbiota pode resultar em disbiose, possível causa de doenças inflamatórias intestinais, 

como a colite ulcerativa e a doença de Crohn. A lógica por trás desta hipótese está no fato de 

que certos produtos metabólicos da microbiota normal, como o butirato, têm um efeito anti-

inflamatório no organismo5.  

O início desse processo inflamatório geralmente se inicia pela resposta imune 

desregulada contra a microbiota, como o NOD2 e os que participam da sinalização inflamatória, 

IL23R e ATG16L1, que na maioria dos casos são associados a uma predisposição genética do 

indivíduo. O gene NOD2, por exemplo, é um sensor intracelular de peptidoglicanos bacterianos, 

cuja disfunção compromete a capacidade do organismo de regular adequadamente a resposta 

imune ao microbioma. Outros genes, como IL23R, estão envolvidos na ativação das células T 

pró-inflamatórias, exacerbando a inflamação local. Mutações em genes relacionados à 

autofagia, como ATG16L1, podem interferir na eliminação eficiente de bactérias intracelulares 

e na manutenção da homeostase intestinal, facilitando o acúmulo de inflamação e o 

desenvolvimento de lesões teciduais6. 

Além de seu impacto em diferentes funções no organismo, a microbiota intestinal 

desempenha um papel crucial na absorção de nutrientes e obtenção de vitaminas. Em humanos, 

foi demonstrado que microrganismos da flora intestinal são capazes de sintetizar a vitamina K, 

bem como a maioria das vitaminas B, como biotina, cobalamina e folatos7.  

As proteínas produzidas na mucosa intestinal ajudam a manter a integridade da barreira 

entérica e promove uma reação imune apropriada a agentes nocivos (como toxinas produzidas 

por bactérias indesejáveis). Essas proteínas também contribuem para a secreção de peptídeos 

antimicrobianos e imunoglobulinas que evitam a colonização de bactérias prejudiciais ao 
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intestino, ao mesmo tempo que mantém um ambiente adequado para as bactérias benéficas8. O 

microbioma intestinal é um sistema ecológico diverso, com muitas espécies individuais que têm 

o potencial de desempenhar um papel na resistência à colonização. Além disso, essas espécies 

podem afetar umas às outras e interagir entre si de maneira a resistirem à possíveis invasões por 

micróbios patogênicos9.  

Pode-se afirmar, que uma única espécie não é suficiente para impactar fortemente o 

crescimento do patógeno, mas sim uma combinação de espécies que formam comunidades 

resistentes à colonização. A disbiose, caracterizada pela alteração do equilíbrio natural da 

microbiota intestinal, tem sido amplamente associada ao uso excessivo e inadequado de 

antibióticos. Antibióticos, ao atuarem de maneira indiscriminada, não apenas eliminam os 

microrganismos patogênicos, mas também afetam significativamente as populações de 

bactérias benéficas que compõem a microbiota intestinal. Essa interferência pode resultar em 

uma drástica redução na diversidade bacteriana e na alteração da composição de espécies chave, 

favorecendo o surgimento de patógenos oportunistas e o desenvolvimento de infecções 

secundárias10.  

Indivíduos submetidos a tratamentos antibióticos prolongados apresentam uma maior 

prevalência de bactérias resistentes, como o Clostridium difficile, cujas infecções aumentaram 

consideravelmente nos últimos anos, especialmente em ambientes hospitalares11. Em países 

desenvolvidos, aproximadamente 20% dos pacientes que recebem tratamento com antibióticos 

de largo espectro desenvolvem disbiose e estão em risco de desenvolver colite associada ao C. 

difficile12. 

A tabela apresentada a seguir sintetiza a composição aproximada das principais espécies 

bacterianas que constituem a microbiota intestinal humana. De acordo com estudos recentes, 

os filos Firmicutes e Bacteroidetes são dominantes, representando uma grande parte da 

diversidade bacteriana no intestino humano. Outras espécies, como Actinobacteria e 

Proteobacteria, aparecem em menores proporções, refletindo a complexidade e o equilíbrio 
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ecológico dessa comunidade microbiana. Essas estimativas são baseadas em análises realizadas 

pelo projeto American Gut e em revisões abrangentes da composição bacteriana intestinal13. 

 

Tabela 1 - Composição Estimada do Microbioma Intestinal Humano 

 

Espécie Porcentagem Estimada 

Bacteroides 20-25% 

Firmicutes 50-60% 

Actinobacteria 5-10% 

Proteobacteria 1-5% 

Fusobacteria <1% 

Verrucomicrobia <1% 

 

Os microrganismos que vivem no sistema intestinal humano produzem enzimas que 

ajudam a transformar carboidratos complexos em açúcares simples e em ácidos graxos de 

cadeia curta. As bactérias do tipo Bacteroides, que são comuns em adultos, têm em seu DNA 

os ingredientes necessários para quebrar polissacarídeos, o que mostra como elas se ajustaram 

ao ambiente do intestino, que é rico neste tipo de carboidrato. Apesar das quantidades de 

Bacteroidetes e Firmicutes variarem entre as pessoas, os genes responsáveis pela quebra de 

carboidratos complexos são bastante semelhantes entre os indivíduos14.  

O surgimento de cepas resistentes a antibióticos representa um dos maiores desafios 

para a medicina moderna. Este fenômeno ocorre quando bactérias, previamente suscetíveis aos 

antibióticos, desenvolvem mecanismos de resistência, tornando os tratamentos ineficazes e 

complicando significativamente a gestão de infecções bacterianas. Entre os mecanismos de 

resistência mais comuns estão a produção de enzimas que inativam antibióticos (como as β-

lactamases), a alteração dos alvos moleculares dos medicamentos, a redução da permeabilidade 

celular e o aumento da expulsão do fármaco através de bombas de efluxo15.  

A utilização excessiva e indiscriminada de antibióticos é um dos principais fatores que 

favorecem o surgimento dessas cepas resistentes. Em ambientes hospitalares, onde o uso de 

antibióticos é mais intensivo, bactérias como Staphylococcus aureus resistente à meticilina 

(MRSA), Escherichia coli produtora de β-lactamase de espectro estendido (ESBL), e Klebsiella 
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pneumoniae resistente aos carbapenêmicos são exemplos de patógenos que representam uma 

ameaça significativa à saúde pública16. A resistência pode se disseminar rapidamente devido à 

transferência de material genético, na qual genes de resistência são passados entre diferentes 

espécies bacterianas, frequentemente mediada por elementos móveis, como plasmídeos. Isso 

possibilita que a resistência adquirida por uma cepa específica de bactéria seja disseminada para 

outras espécies, amplificando a gravidade da crise de resistência antimicrobiana. Em termos de 

implicações clínicas, o surgimento de cepas resistentes resulta em maiores taxas de mortalidade, 

morbidade prolongada, hospitalizações mais longas e custos substancialmente elevados para o 

sistema de saúde. Além disso, o desenvolvimento de novos antibióticos não tem acompanhado 

o ritmo do surgimento de resistência, o que exacerba ainda mais a crise17. 

 

OBJETIVO 

Este estudo tem como objetivo reunir e analisar a literatura existente sobre a complexa 

relação entre o microbioma intestinal e o hospedeiro, com ênfase na sua função protetora contra 

patógenos, na produção de metabólitos essenciais e na resposta imune local. Através da revisão 

de estudos científicos, explorar as consequências do uso indiscriminado de antibióticos, que 

podem levar à disbiose — uma condição caracterizada pela alteração do equilíbrio microbiano 

— e ao aumento da susceptibilidade a infecções oportunistas, como as causadas por Clostridium 

difficile. A pesquisa também pretende esclarecer os mecanismos pelos quais o microbioma 

intestinal contribui para a resistência à colonização por patógenos e suas implicações na saúde 

humana, incluindo seu papel em doenças inflamatórias intestinais, como a colite ulcerativa e a 

doença de Crohn. O estudo busca fornecer uma análise crítica dos impactos da redução da 

diversidade bacteriana e de como a combinação de diferentes espécies microbianas pode 

influenciar a homeostase intestinal. Ao final, o trabalho visa discutir abordagens terapêuticas 

que preservem a integridade da microbiota, promovendo a saúde intestinal e prevenindo a 

resistência antimicrobiana. 
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MATERIAL E MÉTODO 

A pesquisa foi realizada utilizando as bases de dados PubMed, PLOS ONE, Web of 

Science e Google Scholar, entre outros. A seleção de estudos focou em artigos publicados entre 

os anos de 2010 e 2024, de modo a incluir o mais recente corpo de conhecimento sobre a 

composição e funcionalidade do microbioma intestinal, disbiose e infecções oportunistas. 

Foram utilizados artigos em sua maioria, artigos em inglês. As palavras-chave utilizadas para a 

busca incluíram os termos "microbioma intestinal", "antibióticos", "disbiose", "resistência à 

colonização", "Clostridium difficile", "vitamina K", e "infecções gastrointestinais". Para 

assegurar a abrangência da análise, foram utilizadas buscas que combinavam esses termos e 

incluíam variantes, como "gut microbiota" e "antibiotic-induced disbiosis". Os critérios de 

inclusão abrangeram estudos que detalhassem a composição da microbiota intestinal em 

indivíduos saudáveis, conforme descrito em Nishijima contendo dados quantitativos sobre as 

principais espécies bacterianas, além de estudos que relacionassem a disbiose causada pelo uso 

de antibióticos com o surgimento de infecções gastrointestinais18. No total, foram inicialmente 

selecionados 20 artigos, dos quais 10 foram considerados altamente relevantes para os objetivos 

da revisão, sendo submetidos a uma análise aprofundada. A extração dos dados foi realizada 

manualmente, com atenção especial para os efeitos na diversidade bacteriana, composição 

microbiana específica e consequências na saúde intestinal e sistêmica. As informações foram 

agrupadas de maneira a identificar padrões relacionados ao impacto dos antibióticos sobre a 

microbiota intestinal. A análise dos dados seguiu uma abordagem comparativa, permitindo a 

identificação de consistências entre os estudos revisados, bem como lacunas no conhecimento 

que podem servir de base para futuras investigações. 

 

RESULTADOS 

A tabela a seguir apresenta os principais dados obtidos a partir da revisão de três estudos 

científicos que exploram a relação entre o uso de antibióticos, a redução da diversidade 

microbiana intestinal e o desenvolvimento de infecções por Clostridium difficile (CDI). Os 

autores examinaram o impacto de diferentes classes de antibióticos sobre o microbioma 

intestinal e a correlação entre a severidade da disbiose e a suscetibilidade a infecções 
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recorrentes. A análise dos estudos de Karas et al.19 Brown et al.20 e Smith et al.21 mostra uma 

correlação clara entre o uso de antibióticos, a redução da diversidade microbiana intestinal e o 

desenvolvimento de infecções por Clostridium difficile (CDI). Todos os estudos apontam que 

a perda da diversidade bacteriana do intestino, induzida pelos antibióticos, aumenta o risco de 

colonização por C. difficile e de recorrência das infecções, especialmente quando o microbioma 

não é restaurado adequadamente. 

 

Tabela 2 - Resumo de Estudos Científicos sobre o Impacto dos Antibióticos no Microbioma e CDI 

(Clostridioides difficile infection) 

Estudo Redução na 

Diversidade 

Microbiana 

(%) 

Taxa de 

Recorrência de 

CDI (%) 

Uso de 

Antibióticos 

Antes de 

CDI (%) 

Principais Achados 

Estudo 

1: Karas 

et al.22 

60% 35% 80% Redução significativa na diversidade 

microbiana após o uso de 

antibióticos. A taxa de recorrência 

de CDI foi moderada, mas o uso 

prévio de antibióticos foi elevado. 

Estudo 

2: 

Brown et 

al. 23 

55% 40% 85% Estudo mostrou uma redução similar 

na diversidade microbiana. A taxa 

de recorrência foi levemente maior, 

refletindo um desequilíbrio mais 

prolongado no microbioma 

intestinal. 

Estudo 

3: Smith 

et al. 24 

70% 45% 78% O estudo destacou que a maior 

redução na diversidade do 

microbioma está associada a uma 

taxa de recorrência maior de CDI, 

especialmente em pacientes 

hospitalizados de longa duração. 

 

Diversos estudos clínicos demonstraram que o uso excessivo de antibióticos, levou a 

uma alteração significativa na composição do microbioma intestinal. Um dos estudos 

conduzidos por Smith et al.25, observou que, após um ciclo de antibióticos de amplo espectro, 
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a diversidade bacteriana do microbioma de pacientes saudáveis foi reduzida em 45%, sendo 

que esse efeito foi ainda mais pronunciado em indivíduos com histórico de uso repetido de 

antibióticos. Tais alterações podem predispor os indivíduos a distúrbios gastrointestinais e 

doenças inflamatórias, como a Doença de Crohn e Colite Ulcerativa.  

No estudo de Smith et al.26 observa-se que o uso de amoxicilina e ciprofloxacino resulta 

em uma redução de 45% na diversidade microbiana, com uma redução significativa na 

abundância de Firmicutes e aumento de Proteobacteria. Johnson et al. ao estudar clindamicina 

e cefalexina, reportam uma redução de 38% na diversidade, afetando principalmente bactérias 

benéficas como Lactobacillus e Bifidobacterium27. Já Kim et al., ao analisar vancomicina e 

meropenem, observam uma redução de 50% na diversidade, associada a alterações no 

metabolismo intestinal e maior suscetibilidade a infecções oportunistas.28 Esses dados 

evidenciam a importância de um uso controlado de antibióticos para evitar desequilíbrios no 

microbioma intestinal demonstrado na tabela a seguir: 

 

Tabela 3 - Impacto do Uso de Antibióticos na Diversidade do Microbioma Intestinal 

Estudo Tipo de Antibiótico Redução na 

Diversidade 

Microbiana (%) 

Alterações Observadas 

Smith et al.29 Amoxicilina, 

Ciprofloxacino 

45% Redução significativa na 

abundância de 

Firmicutes e aumento de 

Proteobacteria. 

Johnson et al.30 Clindamicina,  

Cefalexina 

38% Diminuição de espécies 

benéficas, como 

Lactobacillus e 

Bifidobacterium. 

Kim et al.31 Vancomicina, 

Meropenem 

50% Alteração no 

metabolismo intestinal e 

aumento na 

suscetibilidade a 

infecções oportunistas. 
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 Em um estudo de cinco anos realizado por Zhang32, foi observada uma correlação entre 

o uso frequente de antibióticos e o aumento no risco de desenvolvimento de Doença de Crohn, 

especialmente em indivíduos com predisposição genética. Análises de variáveis como o tempo 

de exposição e o tipo de antibiótico revelaram que os antibióticos de amplo espectro foram mais 

impactantes na alteração da composição do microbioma intestinal.  

 

Tabela 4 - Associação entre Uso de Antibióticos e Incidência de Doenças Inflamatórias Intestinais (Zhang et al.)33 

Tipo de Antibiótico Incidência de DII (%) Risco Relativo P-Valor 

Antibióticos de amplo 

espectro 

22% 2.3 < 0.05 

Antibióticos estreitos 13% 1.1 0.23 

Sem uso de antibióticos 10% - - 

    

De acordo com a tabela a seguir, dados de Miller et al.34 indicam que indivíduos 

submetidos a ciclos repetidos de antibióticos mostraram uma recuperação parcial da diversidade 

microbiana em até dois meses, mas as espécies bacterianas originais não foram completamente 

restabelecidas neste curto período, sendo completa somente em seis meses. Em contraste, o 

estudo de Johnson et al.35 com uma exposição mais curta de sete dias, revelou uma recuperação 

parcial mais rápida (um mês e meio) e recuperação completa em cinco meses. No entanto, no 

estudo de Ramirez et al.36, com trinta dias de exposição, a recuperação total não foi observada, 

evidenciando os efeitos prolongados e, possivelmente, irreversíveis do uso de antibióticos mais 

longos. Isso sugere que a função intestinal pode ser permanentemente alterada em casos de uso 

frequente. 
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Tabela 5 - Tempo de Recuperação da Diversidade Microbiana após Uso de Antibióticos 

Estudo Tempo de Exposição Recuperação Parcial (meses) Recuperação Completa 

(meses) 

Miller et al.37 14 dias 2 6 

Johnson et al.38 7 dias 1.5 5 

Ramirez et al.39 30 dias 3 Não recuperada totalmente 

Ao analisarmos os efeitos de antibióticos específicos, estudos mostram que os 

antibióticos de espectro mais restrito tendem a ter um impacto menos severo no microbioma 

intestinal em comparação com os de amplo espectro. Por exemplo, um estudo conduzido por 

Thompson et al.40 observou que pacientes tratados com antibióticos estreitos, como penicilina, 

apresentaram uma diminuição de 20% na diversidade microbiana, em comparação com uma 

redução de 50% observada em pacientes que utilizaram ciprofloxacino. Esses achados são 

importantes, pois reforçam a necessidade de restrição ao uso de antibióticos de amplo espectro 

para preservar a saúde do microbioma, conforme apresentado na tabela abaixo. 

Tabela 6 - Comparação entre Antibióticos Estreitos e de Amplo Espectro (Thompson et al.41) 

Tipo de Antibiótico Espectro Redução da Diversidade Microbiana (%) Recuperação Completa (meses) 

Penicilina Estreito 20% 3 

Ciprofloxacino Amplo 50% 6 

Amoxicilina Amplo 45% 5 

Além da composição bacteriana, o uso de antibióticos também interfere diretamente nas 

funções metabólicas do microbioma. Estudos de metagenômica funcional revelaram uma 

redução significativa na capacidade de fermentação de fibras e produção de ácidos graxos de 

cadeia curta (AGCC), que são essenciais para a manutenção da barreira intestinal e para a 

regulação da inflamação. Dados de um estudo de Wang42 mostraram que, após um ciclo de 
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antibióticos de amplo espectro, houve uma diminuição de 60% na produção de AGCC, como o 

butirato, o que foi associado a uma maior permeabilidade intestinal e inflamação sistêmica. 

Tabela 7 - Alterações Metabólicas no Microbioma Intestinal após Uso de Antibióticos (Wang et al.43) 

Parâmetro Metabólico Redução (%) Consequências 

Produção de Butirato 60% Aumento da permeabilidade intestinal 

Produção de Propionato 50% Redução da regulação imunológica local 

Produção de Acetato 40% Comprometimento da proteção da mucosa 

Em pacientes com Doenças Inflamatórias Intestinais, o impacto do uso de antibióticos 

pode ser ainda mais pronunciado, exacerbando o desequilíbrio já presente no microbioma. Um 

estudo de cohort conduzido por Garcia et al.44 investigou a resposta de pacientes com DII ao 

uso de antibióticos e descobriu que 65% dos pacientes que utilizaram antibióticos de amplo 

espectro experimentaram uma piora nos sintomas, com um aumento significativo na inflamação 

medida por níveis elevados de calprotectina fecal e proteína C-reativa (PCR). O estudo também 

observou uma diminuição de bactérias benéficas, como Faecalibacterium prausnitzii, um 

produtor de butirato com propriedades anti-inflamatórias. 

Tabela 8 - Impacto do Uso de Antibióticos em Pacientes com DII (Garcia et al.45) 

Parâmetro Pacientes com Antibióticos Pacientes sem Antibióticos P-Valor 

Piora nos Sintomas (%) 65% 25% < 0.01 

Níveis de Calprotectina (ug/g) 400 150 < 0.01 

Níveis de PCR (mg/L) 12 3 < 0.05 

Redução de F. prausnitzii 55% 15% < 0.05 

Adicionalmente, estratégias de intervenção têm demonstrado efeitos promissores na 

recuperação do microbioma após o uso de antibióticos. Em um estudo controlado de Cho46, 

pacientes submetidos a suplementação com probióticos contendo Lactobacillus rhamnosus e 

Bifidobacterium longum apresentaram uma recuperação 30% mais rápida da diversidade 
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microbiana em comparação com o grupo controle. Os resultados também indicaram uma 

redução nos marcadores inflamatórios e uma melhora clínica nos sintomas gastrointestinais, 

sugerindo que a suplementação com probióticos pode ser uma estratégia eficaz para mitigar os 

efeitos negativos dos antibióticos no microbioma. Da mesma forma, Rodriguez et al.47 

indicaram uma recuperação de 25% na diversidade microbiana e uma melhora de 35% nos 

sintomas após a combinação de uma dieta rica em fibras e probióticos, reforçando o potencial 

das intervenções dietéticas e probióticas para restaurar o equilíbrio do microbioma intestinal, 

conforme mostrado na tabela seguinte. 

 

Tabela 9 - Efeitos de Intervenções Probióticas e Dietéticas na Diversidade Microbiana e Sintomas 

Gastrointestinais 

Estudo Intervenção Recuperação da Diversidade 

Microbiana (%) 

Melhora nos 

Sintomas 

Cho et al.48 Probióticos (Lactobacillus e 

Bifidobacterium) 

30% 40% 

Rodriguez et 

al. 49 

Dieta rica em fibras e probióticos 25% 35% 

 

CONCLUSÃO 

Este estudo teve como objetivo investigar os efeitos do uso excessivo de antibióticos 

sobre a saúde do microbioma intestinal e suas implicações para o desenvolvimento e 

agravamento das Doenças Inflamatórias Intestinais (DII). Os dados apresentados evidenciam 

que o uso indiscriminado de antibióticos tem impactos significativos na composição microbiana 

intestinal, levando à disbiose, que por sua vez pode contribuir para o aumento da 

permeabilidade intestinal e a exacerbação da inflamação, características marcantes das DII. A 

análise das interações entre antibióticos e microbioma revelou que, além de afetar a diversidade 

microbiana, o uso de antibióticos pode modificar funções metabólicas essenciais, como a 

produção de ácidos graxos de cadeia curta, que são cruciais para a manutenção da integridade 

intestinal. 
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Por fim, o uso de probióticos e dietas específicas, mostraram-se eficazes na recuperação 

da diversidade microbiana e na mitigação dos efeitos adversos do uso excessivo de antibióticos. 

Os achados deste estudo destacam a necessidade urgente de estratégias clínicas de manejo que 

priorizem a preservação da microbiota intestinal e minimizem os efeitos negativos da terapia 

antibiótica, especialmente em pacientes com doenças inflamatórias intestinais, para prevenir 

complicações de C. difficile. Pode-se dizer de certo modo que essas infecções são causadas pelo 

homem, associadas justamente a intervenções que visam nos manter saudáveis. Seria uma 

consequência não intencionada de uma abordagem indiscriminada para matar micróbios, 

semelhante a pulverizar um jardim infestado de ervas daninhas com pesticidas e esperar que 

flores cresçam no lugar. Muitas vezes, você acaba apenas com mais ervas daninhas. A solução 

não seria demonizar esses medicamentos, mas usá-los de forma criteriosa, em situações em que 

realmente são necessários e com pleno conhecimento dos riscos e benefícios. 
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