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RESUMO

O consumo de alimentos ultraprocessados tem sido associado a diferentes desfechos
adversos a saude, enquanto alteracdes da microbiota intestinal sdao investigadas como possivel
interface biologica dessa relagdo. A interpretacao dessas associagoes € dificultada pelo fato de
padrdes alimentares com maior participacio de ultraprocessados frequentemente
apresentarem menor ingestdo de fibras e menor qualidade global da dieta. Esta revisdao de
escopo teve como objetivo mapear as evidéncias disponiveis em adultos sobre a relacdao entre
consumo de alimentos ultraprocessados e microbiota intestinal, examinando a influéncia da
ingestdo de fibras e possiveis implicacbes metabdlicas. Foram pesquisadas
PubMed/MEDLINE, Biblioteca Virtual em Saude/LILACS e SciELO até 28 de agosto de
2026, além de rastreamento complementar de referéncias. Foram incluidos estudos originais
em adultos com avaliagdo do consumo ou restricao de ultraprocessados e mensuracdo direta
da microbiota intestinal. Onze estudos compuseram o corpus analitico, com predominio de
desenhos observacionais; nove utilizaram sequenciamento do gene 16S do RNA ribossomico
e dois empregaram metagenomica shotgun. As associagOes ocorreram principalmente em
grupos taxonomicos especificos e variaram entre populagOes, sem caracterizar assinatura
microbiana uniforme. Os achados sobre diversidade global também foram heterogéneos. A
consideracao da ingestao de fibras foi desigual entre os estudos; algumas associacdes foram
atenuadas apés ajustes nutricionais, enquanto outras persistiram. Um ensaio clinico
randomizado identificou alteracdes especificas da microbiota apos intervencdo destinada a
reducao de ultraprocessados. Apesar da coexisténcia de alteragdes microbiologicas e
metabolicas em alguns estudos, ndo foi demonstrada mediacdo causal da microbiota. A
literatura atual sustenta associacdo entre ultraprocessados e caracteristicas do ecossistema
intestinal, mas ainda ndo permite separar completamente os efeitos do processamento
daqueles relacionados a composicao e a qualidade global da dieta.
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1 INTRODUCAO

Os alimentos ultraprocessados correspondem ao grupo 4 da classificagdo NOVA, que
organiza os alimentos segundo a natureza, a extensdo e a finalidade do processamento
industrial. Esses produtos consistem, em geral, em formulacoes produzidas a partir de
substancias derivadas de alimentos e ingredientes de uso predominantemente industrial,
frequentemente associados a aditivos destinados a modificar propriedades sensoriais e
tecnologicas (Monteiro et al., 2019). No Brasil, o Guia Alimentar para a Populacdo Brasileira
recomenda que alimentos in natura ou minimamente processados constituam a base da
alimentacdo e orienta evitar o consumo de ultraprocessados (Brasil, 2014). A tematica



apresenta, portanto, relevancia direta para a promocdo da alimentacdo adequada e saudavel e
para a Sadde Publica.

A literatura epidemioldgica que relaciona a exposicdo a ultraprocessados a desfechos
adversos cresceu substancialmente. Uma revisao guarda-chuva publicada em 2024 reuniu 45
analises agregadas, correspondentes a 9.888.373 participantes, identificando associacées entre
maior exposicdo e diversos desfechos, particularmente cardiometabolicos, mortalidade e
saude mental. Entretanto, a qualidade e a forca das evidéncias variaram entre os desfechos
avaliados, e grande parte da literatura permanece observacional (Lane et al., 2024).

A microbiota intestinal tem sido proposta como uma possivel interface biolégica entre
o padrdo alimentar e esses desfechos. Entretanto, dietas com maior participacdo de
ultraprocessados podem apresentar simultaneamente menor ingestdo de fibras, menor
consumo de alimentos vegetais, diferencas na matriz alimentar e alteracées na composicao
nutricional. Além disso, embora aditivos alimentares sejam investigados como possiveis
moduladores do ambiente intestinal, parte relevante da evidéncia mecanistica ainda deriva de
modelos animais ou in vitro, sendo mais limitada a evidéncia intervencionista em humanos
(Whelan et al., 2024).

Essa sobreposicao dificulta determinar se alteracdes da microbiota estdo relacionadas
especificamente ao grau de processamento ou ao conjunto de caracteristicas do padrdo
alimentar. Assim, esta revisdo teve como objetivo mapear e sintetizar as evidéncias
disponiveis em adultos sobre a associacdo entre consumo de alimentos ultraprocessados e
composicao ou funcdo da microbiota intestinal, examinando a influéncia da ingestao de fibras
e da qualidade global da dieta e identificando possiveis implica¢cdes metabdlicas.

2 MATERIAL E METODOS

Foi realizada uma revisdo de escopo orientada pelas recomendacdes metodologicas do
Joanna Briggs Institute (JBI) e pelo PRISMA-ScR, Preferred Reporting Items for Systematic
Reviews and Meta-Analyses Extension for Scoping Reviews, para organizacao e relato do
processo de identificacdo e selecdo das evidéncias (Peters et al., 2024; Tricco et al., 2018). O
PRISMA-ScR constitui extensdo especifica para revisdes de escopo.

A pergunta foi estruturada segundo a estratégia PCC, correspondente a Populacdo,
Conceito e Contexto. A populacdo compreendeu adultos com idade igual ou superior a 18
anos; o conceito correspondeu a relagdo entre consumo ou restricdo de alimentos
ultraprocessados e caracteristicas da microbiota intestinal, considerando adicionalmente
ingestdo de fibras, qualidade global da dieta e possiveis implicagdes metabolicas; e o contexto
compreendeu estudos humanos independentemente da localizacdo geografica.

Foram consideradas as bases PubMed/MEDLINE, Biblioteca Virtual em Saude
(BVS)/LILACS e SciELO, desde o inicio de sua indexacdo até 28 de agosto de 2026. As
estratégias foram estruturadas em dois blocos conceituais principais, correspondentes a
alimentos ultraprocessados e microbiota intestinal, utilizando descritores controlados e termos
livres, com adaptacOes terminoldgicas para cada base. Fibras e marcadores metabolicos nao
foram utilizados como termos obrigatorios, com a finalidade de preservar a sensibilidade da
busca. Foram considerados estudos em portugués, inglés e espanhol. A busca foi
complementada pelo rastreamento das referéncias dos estudos selecionados e por buscas de



sensibilidade destinadas a identificacdo de publicacdes potencialmente ndo recuperadas pela
estratégia principal.

Foram elegiveis estudos originais realizados em adultos que avaliassem consumo ou
restricdo de alimentos ultraprocessados como exposicdo principal ou como componente
dietético explicitamente quantificado e que realizassem mensuracdo direta da microbiota
intestinal. A classificagdo dos ultraprocessados deveria utilizar o sistema NOVA ou
metodologia compativel com o grupo 4. Foram considerados estudos observacionais e de
intervencao.

Excluiram-se estudos pediatricos, modelos animais ou in vitro, pesquisas de
microbiota ndo intestinal, revisoes, editoriais, protocolos sem resultados microbiolégicos e
intervencdes direcionadas exclusivamente a aditivos alimentares isolados. Também foram
excluidas do nucleo principal populacdes com condigOes gastrointestinais capazes de
modificar intensamente a microbiota e comprometer a comparabilidade dos achados.

A selecdo ocorreu em duas etapas, mediante avaliacdo de titulos e resumos e posterior
leitura dos textos completos potencialmente elegiveis. O processo foi conduzido por um tnico
revisor, com nova conferéncia dos critérios de elegibilidade e dos dados extraidos. Essa
caracteristica foi considerada limitacdo metodolégica.

Foram extraidos autor, ano, populacdo, tamanho amostral, desenho do estudo, método
de avaliacdo dietética, classificacdao dos ultraprocessados, técnica microbiologica, diversidade
alfa e beta, alteracdes taxonomicas ou funcionais, ingestdo de fibras, qualidade global da
dieta, ajustes estatisticos, marcadores metabolicos, principais resultados e limitagoes.

Nao foi realizada avaliagdo formal de risco de viés como critério de exclusdo,
considerando a finalidade de mapeamento da revisdo. Entretanto, caracteristicas
metodoldgicas relevantes, como desenho, tamanho amostral, controle de confundidores,
técnica microbiolégica e avaliacdo da exposicdo dietética, foram consideradas na
interpretacao narrativa.

Em razdo da heterogeneidade clinica e metodoldgica, foi realizada sintese narrativa e
descritiva, sem meta-analise.

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Onze estudos primarios em adultos constituiram o corpus analitico. Sete apresentaram
desenho predominantemente transversal (63,6%), trés incluiram componente longitudinal ou
avaliacoes repetidas (27,3%) e um correspondeu a ensaio clinico randomizado (9,1%). O
sequenciamento do gene 16S do RNA ribossomico foi empregado em nove estudos (81,8%),
enquanto dois utilizaram metagenomica shotgun (18,2%).

Os estudos observacionais identificaram predominantemente associacdes com grupos
taxondmicos especificos, sem uma configuragdo microbiana uniformemente reproduzida entre
as populacdes. Cuevas-Sierra et al. (2021), em 359 adultos espanhdis, observaram diferencas
relacionadas ao sexo, com menor riqueza e diversidade alfa entre homens com maior
consumo de ultraprocessados, achado ndo reproduzido de maneira uniforme na amostra total.



Em 645 adultos mais velhos com sobrepeso ou obesidade e sindrome metabdlica,
Atzeni et al. (2022) identificaram associacdes entre maior consumo de ultraprocessados e
determinados grupos microbianos. Maior exposicdo também coincidiu com menor adesdo a
dieta mediterranea e maior ingestao energética. Os achados taxondmicos requerem cautela por
seu carater exploratério e pelo limiar relativamente permissivo empregado apds correcao para
multiplas comparagoes.

Fernandes et al. (2023), avaliando 59 mulheres, observaram nove espécies associadas
ao consumo de ultraprocessados e relacdo positiva entre a exposicao e niveis de leptina
ajustados pela massa gorda. Em 362 pessoas com diabetes mellitus tipo 2, Ichikawa et al.
(2024) observaram associagoes ajustadas modestas, negativas para Ruminococcus e positivas
para Roseburia. Esses resultados ilustram a dificuldade de classificar grupos microbianos de
forma rigida como universalmente benéficos ou prejudiciais, pois suas associacdes dependem
do contexto alimentar, metabodlico e populacional.

A ingestdo de fibras mostrou-se particularmente relevante para a interpretacao dos
resultados. Garcia-Vega et al. (2020), em 441 adultos colombianos, observaram maior
presenca de comunidades relacionadas a producdao de acidos graxos de cadeia curta em
padrdes alimentares ricos em fibras e alimentos vegetais. Em contraste, padrdes de menor
qualidade combinavam maior participacdao de ultraprocessados, maior consumo de alimentos
de origem animal e menor ingestdo de fibras. O estudo demonstra a forte sobreposi¢do entre
processamento e qualidade global da dieta, mas ndo permite isolar o efeito especifico dos
ultraprocessados.

Moreno-Altamirano et al. (2024) também encontraram associa¢ées entre a microbiota
e tanto o consumo de fibras quanto a participacdo de ultraprocessados, reforcando a
possibilidade de contribuicdo simultanea dessas exposicoes.

A andlise de Atzeni et al. (2025), envolvendo 385 adultos acompanhados por um ano,
acrescentou informacdo sobre temporalidade. Maior consumo basal de ultraprocessados
associou-se a menor abundancia de Ruminococcaceae incertae sedis e a menores
concentracoes de determinados metabolitos fecais, enquanto o aumento da exposicdo durante
0 seguimento se associou a menor abundancia de Parabacteroides. Como os modelos
incluiram ajuste explicito por fibras e outros componentes dietéticos, a ingestao de fibras
isoladamente ndo parece explicar todos os resultados. Entretanto, o desenho observacional
impede inferéncia causal.

Lengelé et al. (2026), em 20 adultos avaliados em trés ocasides, nao identificaram
diferencas significativas de diversidade alfa ou beta, embora tenham observado alteracdes em
géneros especificos e associagdes com marcadores inflamatérios salivares. Algumas relacdes
foram sensiveis ao ajuste nutricional, reforcando a necessidade de considerar fibras e demais
caracteristicas da dieta. O pequeno tamanho amostral limita a generalizagcao dos achados.

A evidéncia experimental diretamente voltada a modulacdo da microbiota por
ultraprocessados permanece escassa. Oliveira et al. (2025) randomizaram adultos com
obesidade para restricdo energética convencional ou restricao energética associada a limitacao
de ultraprocessados durante seis meses. Entre os 34 participantes com dados microbiologicos
completos, Ruminococcaceae e Faecalibacterium apresentaram aumento superior no grupo
com restricao especifica. Entretanto, alteracGes de diversidade e reducdo da adiposidade



também ocorreram no grupo controle, impedindo separar completamente o efeito do
processamento das demais modificagcdes alimentares.

Os trabalhos com metagendmica shotgun ampliaram a resolucdo taxonomica e
funcional. Segev et al. (2026), em 10.068 participantes, demonstraram que diferentes
caracteristicas dietéticas estavam associadas a riqueza, diversidade, abundancia de centenas
de espécies e numerosas vias funcionais do microbioma. O grau de processamento integrou
esses padroes dietéticos, mas o estudo constituiu uma analise ampla da relacdo dieta-
microbioma, e ndo uma intervengdo especifica com ultraprocessados. Seu grande tamanho
amostral aumenta a precisao das associacoes, mas nao estabelece causalidade.

Abugwider et al. (2026), em 253 adultos com diabetes mellitus tipo 1, observaram
associacdo entre maior ingestdao de ultraprocessados, concentracOes mais elevadas de
triglicerideos e menores niveis de colesterol HDL. No subgrupo de 103 participantes
analisados por metagenomica shotgun, foram identificadas diferencas na diversidade beta e
associacoes entre triglicerideos e determinadas vias metabdlicas microbianas. A coexisténcia
desses achados aproxima exposicdo alimentar, microbioma e metabolismo, mas ndo
demonstra que as alteracGes microbianas sejam responsaveis pelas alteracdes metabolicas.

A predominancia do sequenciamento 16S constitui uma limitacdo importante da
literatura identificada. Essa técnica permite caracterizacdo principalmente taxondmica,
enquanto diferencas de composicdo ndo implicam necessariamente alteracdes equivalentes na
atividade metabolica microbiana. Estudos que integram metagendmica, metabolomica e
marcadores do hospedeiro podem, portanto, oferecer maior capacidade para investigar
mecanismos.

Nesse sentido, Seethaler et al. (2026), embora ndo elegivel para o corpus principal por
ndo avaliar especificamente ultraprocessados, fornece evidéncia mecanistica complementar.
Em 50 adultos com obesidade submetidos a uma intervencao estruturada de perda de peso
durante um ano, alteragdes da microbiota foram acompanhadas por mudancas metabdlicas e
de funcdo da barreira intestinal. A maior abundancia de Lachnospiraceae associou-se a
melhora de marcador de barreira, e a relagdo foi mediada por butirato e propionato fecais.
Esses resultados ndo podem ser extrapolados diretamente para ultraprocessados, mas ilustram
como analises integrando microbiota, metabolitos e marcadores clinicos podem testar
possiveis vias de mediacao.

Em conjunto, os resultados ndo sustentam uma assinatura microbiana tinica associada
aos ultraprocessados. Alteracdes de diversidade global também foram inconsistentes. Essa
heterogeneidade provavelmente reflete diferencas populacionais, métodos de avaliacdo
dietética, técnicas microbiologicas, tamanho amostral e estratégias estatisticas.

A ingestdao de fibras constitui um dos principais fatores de interpretacdo. Os dados
disponiveis indicam que sua consideracao pode modificar determinadas associa¢es, mas nao
permitem quantificar quanto da relacao entre ultraprocessados e microbiota é explicado pela
menor ingestdo de fibras, pela substituicdo de alimentos minimamente processados, pela
matriz alimentar ou por outras caracteristicas relacionadas ao processamento.

Além disso, nenhum dos onze estudos incluidos demonstrou formalmente uma cadeia
causal na qual o consumo de ultraprocessados provoque uma alteracdo da microbiota que, por
sua vez, determine um desfecho metabdlico. A microbiota deve ser considerada, no estagio



atual da evidéncia, uma possivel interface biologica, e ndo um mecanismo causal
estabelecido.

A presente revisdo também apresenta limitacdes. A busca formal concentrou-se em
trés bases bibliograficas, podendo ndo recuperar a totalidade das publicacdes indexadas
exclusivamente em outras fontes. A selecdo e a extracdo foram conduzidas por um unico
revisor, aumentando a suscetibilidade a erros de selecdo. A predomindncia de estudos
transversais limita a avaliacdo da temporalidade, e a ampla heterogeneidade entre populacées,
exposicoes e técnicas microbiologicas inviabilizou sintese quantitativa. Apesar dessas
limitacGes, a inclusdo de estudos longitudinais, um ensaio randomizado e investigacOes
recentes com metagenomica e metabolomica permitiu identificar tendéncias e,
principalmente, as principais lacunas da literatura humana.

4 CONCLUSAO

As evidéncias disponiveis em adultos indicam associacdo entre maior consumo de
alimentos ultraprocessados e caracteristicas da microbiota intestinal, principalmente
alteracGes na abundancia de grupos taxonémicos especificos. Entretanto, os resultados sdo
heterogéneos, ndo caracterizam uma assinatura microbiana uniforme e ndo demonstram
reducao consistente da diversidade global.

A ingestao de fibras e a qualidade global da dieta influenciam a interpretacdo dessas
associacoes. Alguns achados sdao modificados ap6s ajustes nutricionais, enquanto outros
persistem, nao sendo possivel determinar quanto da relagcao € atribuivel a menor ingestao de
fibras, ao grau de processamento ou as demais caracteristicas do padrdo alimentar.

A interpretacdo é limitada pela predomindncia de estudos observacionais, pela
heterogeneidade metodologica e pelo uso majoritario do sequenciamento 16S. A evidéncia
experimental diretamente voltada a modulagdo da microbiota por ultraprocessados permanece
escassa.

Embora alteracoes microbiolégicas e metabodlicas coexistam em alguns estudos, ndao
foi demonstrado que a microbiota intestinal medeie causalmente os efeitos metabolicos
associados aos ultraprocessados. Estudos controlados que integrem grau de processamento,
matriz alimentar, ingestdo de fibras, metagenomica, quantificacdo direta de metabdlitos
microbianos e marcadores metabdlicos sdao necessarios para esclarecer se a microbiota
participa efetivamente dessa relacdo ou constitui predominantemente um marcador associado
ao padrdo alimentar.
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