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Resumo

Este trabalho foi desenvolvido com o objetivo de obter dados sobre a relagdo entre o aleitamento materno e o desenvolvimento do microbioma
dos recém-nascidos, visto que a microbiota intestinal esta envolvida, entre outras razdes, com a saude do hospedeiro e como ele reage a certas
doengas na vida adulta. O microbioma se desenvolve a partir do nascimento, quando parte desse ¢ adquirida pelo parto e a outra principal razao
¢ o aleitamento materno. O papel fisiologico dos micro-organismos transferidos da méae para o bebé ainda nao esta muito bem esclarecido na
literatura. A pesquisa dos artigos foi realizada na base de dados on-line PubMed. Foram pesquisados artigos originais publicados entre julho
de 2018 e junho de 2019 que avaliaram a influéncia do aleitamento materno no microbioma de bebés. A busca inicial na base de dados gerou
972 artigos. O titulo e o resumo de cada artigo foram analisados e aplicados os critérios de inclusdo e exclusdo, sendo que 964 foram excluidos
e divididos em categorias. Oito artigos foram selecionados para a revisdo sobre o tema. A analise dos artigos selecionados demonstrou que
o aleitamento materno ¢ uma pratica de extrema importancia, pois o leite materno possui componentes e mecanismos capazes de proteger a
crianga de varias doengas e ¢ uma fonte natural de lactobacilos, bifidobactérias e oligossacarideos que auxiliam a regular e formar o microbioma
intestinal infantil.
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Abstract

This work was developed in order to obtain data on the relationship between breastfeeding and the development of the newborn's microbiome,
since the intestinal microbiota is involved, among other reasons, with the host'’s health and how the same reacts to certain diseases in adult
life. The microbiome develops from birth, when part of it is acquired through childbirth and the other main reason is breastfeeding. The
microorganisms’physiological role transferred from the mother to the baby is not well understood in the literature. The search for the articles
was carried out in PubMed online database. Original articles published between July 2018 and June 2019 that evaluated the breastfeeding
influence on the babies’ microbiome were searched. The initial database search generated 972 articles. The title and summary of each
article were analyzed and the inclusion and exclusion criteria were applied, being 964 excluded and divided into categories. Eight articles
were selected for review on the topic. The analysis of the selected articles showed that breastfeeding is an extremely important practice, as
breast milk has components and mechanisms capable of protecting the child from various diseases and is a natural source of lactobacilli,
bifidobacteria and oligosaccharides that help to regulate and form the infant intestinal microbiome.
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1 Introducio se verificar a relag@o da interag@o entre 0s micro-organismos
e o ser humano, nos diversos sitios do hospedeiro (BIKEL et
al., 2015).

Com a amamentagdo, a microbiota infantil comega a se

A microbiota do trato gastrointestinal - TGI constitui
grande diversidade de bactérias, as quais sdo adquiridas a

partir do nascimento e esta envolvida em multiplas interagdes

que afetam a satde do hospedeiro durante toda a sua vida. formar, neonatos alimentados com leite materno tém sua

Estudos demonstram que micro-organismos que colonizam microbiota constituida por bifidobactérias e lactobacilos, com

o intestino logo ap6s o nascimento estdo relacionados, entre reduzidaquantidade de espécies bacterianas patogénicas. Bebés

outras causas, com o aleitamento materno (MILANI ef al.,  que receberam aleitamento artificial t€ém, em sua microbiota,
2017).

A microbiota intestinal ¢ um ecossistema essencialmente

maior numero de bactérias patogénicas (MUNYAKA;
KHAFIPOUR; GHIA, 2014). Isso ocorre através do leite
bacteriano, que envolve diversos géneros, espécies e cepas ~ materno humano, que cont¢ém uma ampla variedade de bio-

de bactérias, no qual h4 beneficios a colonia e ao hospedeiro ~ fatores ndo nutritivos perfeitamente adequados para o bebé

(LEITE et al., 2014). E por essa razio que o estudo do
microbioma humano vem sendo cada vez mais elucidado para
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em crescimento. O aleitamento materno fornece uma vasta

gama de micro-organismos benéficos com papel fundamental
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na colonizagdo do sistema mucoso do bebé, incluindo o
intestino. Os quais também sdo responsaveis pela preparagao
do sistema imunoldgico do bebé e contribuir para a sua
maturagdo (MOOSSAVI et al., 2019).

Caso haja a interrup¢do do processo de amamentagdo,
a crianca estara vulneravel a desenvolver uma microbiota
disbiodtica, podendo causar uma predisposi¢do a doengas
cronicas como alergia, asma e obesidade (GOMEZ-
GALLEGO et al., 2016). Portanto, com todos os relatos,
que alteram o microbioma do bebé e o correlacionam com
a amamentagdo, se fez necessario uma revisdo sistematica
sobre o tema, visto que auxilia a compreender melhor os
diversos artigos sobre a relagdo entre o aleitamento materno e
a microbiota gastrointestinal dos bebés.

2 Desenvolvimento

2.1 Metodologia

A revisdo sistematica foi realizada em outubro de 2019
seguindo a metodologia PRISMA (BELLER et al., 2013).

2.1.1 Estratégia de busca

A pesquisa na literatura foi realizada na base de dados on-
line PubMed. Foram pesquisados artigos originais publicados
entre julho de 2018 e junho de 2019 que avaliaram a influéncia
da amamentacdo no microbioma dos bebés. A pesquisa
foi realizada usando o idioma da prépria base para garantir
uma maior precisdo dos termos. No PubMed foi utilizado
MeSH terms. Os descritores foram divididos em blocos para
a base de dados: bloco 1 (Gastrointestinal Microbiome OR
Microbiota), bloco 2 (Milk Human OR Breastfeeding OR
Breast Milk Expression) e, entdo, foi realizada a combinagao
dos blocos 1 e 2.

2.1.2 Critérios de Inclusio e Exclusio

Os resumos dos artigos de interesse foram selecionados
de acordo com os seguintes filtros: humanos, idioma Inglés,
Espanhol e Portugués, periodo de publicagdo (julho de 2018
até junho de 2019) e artigos originais. Os critérios de rejeicao
foram: artigos de revisdo, carta ou comentario, artigos que
nao abordavam sobre aleitamento mas falavam de microbiota,
artigos que ndo abordavam sobre microbiota e falavam de
aleitamento, artigos que ndo possuiam o texto completo
disponivel e artigos que abordavam outros assuntos. Os
artigos incluidos na pesquisa pela base de dados abordavam
sobre microbioma e aleitamento materno.

Os artigos selecionados foram organizados em duas
listas e distribuidos para analises independentes por dois
pesquisadores no estudo. Cada artigo foi lido e analisado por
pelo menos dois pesquisadores para assegurar uma maior
precisdo na sele¢do. A decisdo final para incluir ou excluir
artigos foi feita de acordo com o consenso de ambos os
pesquisadores.

Ensaios e Ciéncia, v.25, n3, 2021, p.394-400

2.1.3 Extracio dos Dados

A avaliagdo da qualidade das publicagdes foi realizada de
forma independente por dois pesquisadores. Os pesquisadores
extrairam os dados mais relevantes dos artigos selecionados.
As caracteristicas de cada artigo foram analisadas e divididas,
de acordo com os seguintes topicos: autores e ano, populagao
em estudo, quantidade de pessoas avaliadas, objetivo do
estudo, principais resultados e conclusao.

2.2 Resultados

A busca inicial na base de dados PubMed gerou 972
artigos. Desses artigos, o titulo e o resumo foram analisados
e aplicados os critérios de inclusdo e exclusdo, sendo que 964
foram excluidos apds analise (Figura 1). Oito artigos foram,
entdo, selecionados para avaliacao de seus textos completos,
os quais abordavam sobre aleitamento materno e microbioma.
As principais caracteristicas dos artigos estao dispostas no
Quadro 1.

Figura 1 - Diagrama de fluxo de artigos selecionados para
revisao sistematica

Identificacdo
Artigos
potencialmente
relevantes
identificados e
pesquisados através
da busca com banco

de dados (n=972)

Triagem e Elegibilidade
Excluidos com base no titulo / resumo (n=

964)

- Nao aborda aleitamento materno (n=
15)

- Nao aborda microbiota (n= 429)

- E revisdo, editorial, carta ou comentario
(n=125)

- Outros assunto/aspectos (n= 395)

A

Artigos avaliados em
texto completo para

elegibilidade (n= 8)

A 4

Incluidos

Artigos recomendados
e incluidos na revisdo

sistematica (n= 8)

Fonte: os autores
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Quadro 1 - Principais informagdes dos artigos selecionados na revisao sistematica

Popula¢do em Estudo

criangas, sendo 507
meninas ¢ 580 meninos

respondendo pelo tipo e época
da alimentag@o suplementar

Autor . .. T =
u::l:s / Quantidade de Objetivo do Estudo Principais Resultados e Conclusao
Pessoas Avaliadas
A amamentagdo ¢ protetora contra o excesso de peso e
Criangas de 3 a 4 Caracterizar a associagio Zlflegi?(r)e que a microbiota intestinal contribui para esse
meses, ¢ de 12 meses entre aleitamento materno, 5 ~ . . . .
. . . . A alimentagdo com formula foi associada a maior
Forbes J. D, de idade. No total microbiota e risco de excesso diversidade . microbiologica e  enriquecimento  de
etal 2018 foram avaliados 1087 de peso durante a infancia, & q

Lachnospiraceae em criangas de 3 a 4 meses, ¢ esta
microbiota apresenta caracteristicas que em partes
provoca o aumento do risco de sobrepeso entre bebés ndo
amamentados

Majta J, et al.
2019

Populagao russa
e finlandesa, nao
especificado a idade ¢ a
quantidade de bebés

Detectar as caracteristicas
gendmicas associadas as
enzimas especificas de
cepas de Bifidobacterium
spp. € Bacteroides spp. para
oligossacarideos curtos tipo 1
do leite humano e explicar as
abundancias diferenciais de
ambas as espécies em grupos
de populagdo finlandesa e russa

Apesar de Bifidobacterium spp. dominar a colonizagio
nos russos, ¢ Bacterioides spp. nos finlandeses, ndo
foi encontrada diferenga significativa na diversidade
da microbiota do TGI dessas duas populagdes. Houve
diferenga na porcentagem de colonizagdo de Bacterioides
spp. ¢ Bifidobacterium spp. no TGl dos russos e
finlandeses. Bacterioides spp. eram raras na populagio
russa (1,3%) e Bifidobacterium spp. na populagdo
finlandesa era de 8,7%. Essa predominancia ndo se deve
ao aleitamento, porque a populagdo russa foi amamentada
por um periodo mais curto, isso se deve, pois as cepas de
Bifidobacterium spp. sdo colonizadoras mais fortes que as
cepas de Bacterioides spp.

Dahl C, et al.
2018

Maes e criangas
prematuras, com 4
meses ¢ 1 ano pos

natal. Foram estudados
519 criangas sendo 160
prematuros

Investigar a associagdo
entre idade gestacional e
caracteristicas do microbioma
intestinal em criangas de
10 dias a 4 meses e 1 ano
pos nascimento, levando
em consideragdo fatores
relacionados a prematuridade

Os prematuros apresentaram uma diversidade bacteriana
menor aos 10 dias pds-natal comparado com bebés nio
prematuros. O estado de amamenta¢do e exposi¢do a
antibidticos ndo foram mediadores significativos da
associagdo idade-diversidade, embora o tempo gasto na
unidade de terapia intensiva neonatal tenha sido. Nenéns
prematuros, nascidos por parto vaginal, exclusivamente
amamentados, ndo expostos a antibioticos 10 dias pos-
natal tiveram menos Firmicutes e mais Proteobacteria do
que criangas ndo prematuras. Os prematuros apresentaram
composi¢do e fungdo distintas do microbioma intestinal
pos-natal, nao explicados por fatores mais comuns em
prematuros, como menor dura¢do da amamentagao, mais
antibidticos ou parto por cesariana

Ramani S, et
al. 2018

Mies e neonatos, sendo
181 pares mae-bebé

Mostrar que a interagao
complexa entre
oligossacarideos do leite
humano, microbioma do leite e
microbioma intestinal infantil
afeta as infec¢des neonatais por
rotavirus

A relativa abundancia de Enterobacter spp./ Klebsiella
spp. foi significativamente maior no leite materno de maes
de recém nascidos sintomaticos, enquanto Streptococcus
spp. ¢ Staphylococcus spp. foram significativamente
menores em recém nascidos do grupo negativo para
rotavirus e assintomatico. Esses dados indicam uma forte
associagdo de Enterobacter spp./ Klebsiella spp., seja no
leite materno ou nas fezes, com apresentagdes de doengas
gastrointestinais em neonatos e um potencial efeito
protetor de Staphylococcus spp. e Streptococcus spp.
contra a infec¢@o e doenga por rotavirus

Savage J. H,
etal. 2018

Maies e 323 bebés de 3
a 6 meses de idade

Determinar a associagdo entre
dieta durante a gravidez e a
infincia, incluindo aleitamento
materno, alimenta¢do com
formula, introdugdo de
alimentos sélidos e microbioma
intestinal infantil

A amamentacdo, comparada com a alimentagdo com
formula, foi associada de forma independente a diversidade
microbiana intestinal infantil. A amamenta¢do obteve
associagdo com taxons que foram previamente ligados a
resultados de dieta e satide no inicio da vida (por exemplo,
Bifidobacterium spp.). Dieta materna durante a gravidez e
a introdugao de alimentos so6lidos foi menos associada ao
microbioma intestinal do que o estado de amamentagao.
Amamentacdo versus alimentagdo artificial é o fator
alimentar que estda mais consistentemente associado de
forma independente com o microbioma intestinal infantil.
A relagdo entre o estado de amamentagdo e a composi¢ao
do microbioma intestinal varia de acordo com a raga/etnia
infantil
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...continuagdo

Principais Resultados e Conclusio

Os bebés apresentaram maior abundancia relativa de
bactérias com genes de resisténcia a antibidticos do que
os adultos. A alta abundancia de elementos genéticos
moveis pode causar riscos a saude, pois ¢ provavel que
esses genes de resisténcia tenham maior probabilidade de
serem transferidos de bactérias comensais a patégenos.
Os resultados sugerem que os bebés herdam o legado
do consumo anterior de antibidticos de suas maes por
transmissdo de genes, mas a composi¢do da microbiota
ainda tem um forte impacto na carga génica da resisténcia
na infancia

O probidtico teve um forte impacto geral na composi¢ao
da microbiota, mas o efeito dependia da dieta da crianga.
Somente criangas amamentadas mostraram o aumento de
Bifidobactérias e redugdo de Proteobacteria e Clostridia.
No grupo placebo, tanto o0 modo de nascimento quanto o
uso de antibioticos foram significativamente associados
a composicao e fungdo alteradas da microbiota ¢ a
abundancia de Bifidobacterium spp. foi reduzida. Os
resultados indicam que ¢é possivel corrigir alteragdes
indesejadas na composicdo e funcdo da microbiota
causadas por tratamentos com antibidticos ou cesariana,
suplementando os lactentes com probidticos e combinando
com pelo menos amamentagdo parcial

Formuladesojaemseislactentesassociou-sepositivamente
a Lachnospiraceae, sugerindo um ambiente rico em
acidos graxos de cadeia curta, incluindo a fermentagao de
glicerol para 1-butanol, que é potencialmente disbiotica.
A agua doméstica pode ser um determinante subestimado
da aquisicdo do microbioma. As descobertas sugerem
mutualismo metabdlico entre microbios hospedeiros na
infancia, pelo qual o contetido do gene do microbioma

Autores / Populagio em Estudo
Quantidade de Objetivo do Estudo
Ano .
Pessoas Avaliadas
Avaliar se a microbiota
intestinal e o leite materno
~ N das maes influenciam a
16 pares mae-bebé, S g
~ resisténcia a antibioticos
com maes de 32 . S .
- ~ no intestino infantil e os
Péarndnen K, | semanas de gestacao . .
A . elementos genéticos moveis,
etal.2018 | e 1 mésapds o parto e .
A como os plasmideos, durante
bebés com 1 e 6 meses N .
de idade 0s primeiros 6 meses de vida
dos bebés quantificando o
compartilhamento de genes e
bactérias entre maes e bebés
Investigar se a suplementacao
Maes e bebés de 3 com probidticos poderla
Korpela K, et . melhorar os efeitos na
meses de idade, sendo . L )
al. 2018 ~ N microbiota infantil sobre do
1223 maes e 428 bebés e A
uso de antibioticos em bebés e
em nascidos de cesariana
Testar a hipotese de que
Baumann- componentes especificos de
Dudenhoeffer 60 bebés de 0 a 8 meses formulas comerciais alteram os
A.M, et al. taxons e as fungdes codificadas
2018 por genes dos microbiomas
intestinais

intestinal se expande para contrabalancar os componentes
que faltam no leite humano. As formulas de soja
correspondiam a taxons e vias profundamente alterados,
alguns dos quais com correlagdes patoldgicas

Fonte: Dados da pesquisa.

2.3 Discussao

Entender como o microbioma intestinal se forma e quais
sd0 os seus beneficios para o crescimento do bebé sdo o
objetivo de estudo de muitos artigos no meio cientifico, pois é
por meio de multiplas interagdes que ocorrem no nascimento,
que o microbioma se desenvolve e define o funcionamento
do organismo do bebé (ENDO; TANG; SALMINEN, 2015).
Dessa forma, essa revisdo sistematica avaliou formas de
amamentacdo exclusiva ou com formulas comerciais, ¢ a
relagdo com o desenvolvimento do microbioma de bebés,
entre outros fatores relacionados a esse.

Os estudos avaliados nesta revisdo diferiram quanto ao
modo de amamentagdo e a sua relagdo com a evolugdo e
formacao da microbiota gastrointestinal, Forbes et al. (2018)
caracterizaram a associacdo entre aleitamento materno,
microbiota e risco de excesso de peso durante a infancia,
sendo relacionados com o tipo e a época da alimentagdo
suplementar. Seus resultados mostraram que a amamentagao
com o leite materno ¢é protetora contra o excesso de peso aos
12 meses, pois diminui a abundancia de Lachnospiraceae,
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que ¢ responsavel, em parte, pelo aumento do risco de
sobrepeso em bebés, e por isso a microbiota intestinal
contribuiu para esse efeito. Ademais, a exclusividade do
aleitamento materno foi associada ao aumento da abundancia
positiva de Bifidobacteriaceae e Enterobacteriaceae. O
género Bifidobacterium esta fortemente associado a saude
dos bebés, sendo também os representantes originais do trato
gastrointestinal dos bebés (MAJTA et al., 2019).

Majta et al. (2019) relatam que o perfil do microbioma
infantil depende de multiplos fatores, entre esses o tipo de
parto, uso de antibidticos pela mae e pelo bebé e alimentagao
com foérmula, sdo os mais importantes. A colonizacdo inicial
do bebé ocorre durante e logo apds o parto, conforme as
diferentes comunidades que sao transferidas do corpo da
mae, dependendo se o parto € realizado via vaginal (bactérias
do éacido lactico predominantemente vaginal) ou cesariana
(Staphylococcus spp. predominantemente ligado a pele). Além
disso, esse estudo relata que o histérico do uso de antibidticos
da mae determina as comunidades que podem ser transferidas
para um recém-nascido.
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No recém-nascido, a colonizagdo se inicia com bactérias
facultativas,  enterobactérias,  coliformes,

proteobactérias, lactobacilos e estreptococos e, logo apos,

anaerobias

sdo rapidamente seguidos de colonizagdo com géneros
anaerobicos como Bifidobacterium, Bacteroides, Clostridium
e bactérias do acido lactico (ENDO; TANG; SALMINEN,
2015; MAJTA et al., 2019).

Um microbioma desregulado pode ser uma condicdo para
bebés adquirirem infec¢des, como enterocolite necrosante
(ECN) (LIN, 2004), Dahl et al. (2018) verificaram que bebés
prematuros apresentaram baixa diversidade bacteriana e uma
composicao bacteriana diferente, com mais Proteobacteria
e Enterococcus no intestino em comparacdo com bebés nao
prematuros. Entretanto, fatores relacionados a prematuridade,
como parto cesareo, alimentagdo com formula e exposicao
a antibidticos, ndo foram os principais responsaveis pelas
diferencas encontradas, embora seja preciso considerar que
uma maior permanéncia na unidade de terapia intensiva
neonatal pode ter influenciado parcialmente. Foi observado,
nesse estudo, que os bebés prematuros sdo comumente
nascidos por cesariana ¢ a cesariana demonstrou atrasar
o estabelecimento intestinal de taxons especificos como
Lactobacillus spp., comumente encontrados na microbiota
vaginal materna e, em vez disso, favorece a colonizagao
de bactérias comuns da pele, como Staphylococcus spp.,
spp- spp. Bebés
prematuros, frequentemente, receberam uma propor¢ao maior

Streptococcus ou Propionibacterium
de formula alimentar em comparagdo com leite materno do
que bebés ndo prematuros, o que também afetou a microbiota
intestinal, pois os oligossacarideos presentes no leite humano
apoiaram seletivamente o crescimento de micro-organismos.

Ademais, Dahl ef al. (2018) também demonstraram que a
composicao taxondmica em bebés prematuros, nascidos por
parto vaginal, ndo expostos a antibioticos e exclusivamente
amamentados, aos 10 dias de vida, obtiveram menor
proporg¢do de Firmicutes e maior propor¢ao de Proteobacteria
comparadas com criangas ndo prematuras exclusivamente
amamentadas. A colonizagdo primaria do intestino ¢ importante
para o desenvolvimento da funcdo intestinal e maturagao do
sistema imunoldgico (DI MAURO et al., 2013). As primeiras
bactérias colonizadoras sdo principalmente aerdbicas (por
exemplo, Staphylococci, Enteroccoci e Enterobacteriaceae)
(DAHL et al., 2018).

Quando bactérias aerdbicas consomem muito oxigénio,
as bactérias anaerobicas, por exemplo, Bacteroides spp.,
Bifidobacterium spp. e Clostridium spp. podem colonizar o
intestino. O progresso da colonizagdo bacteriana se mostrou
diferente em bebés prematuros comparados com bebés
saudaveis nascidos ndo prematuros. Os prematuros t€ém um
sistema imunoldgico subdesenvolvido e progressdo mais
lenta da colonizagdo, possivelmente, resultando em baixa
diversidade (DAHL et al., 2018). Além disso, as propriedades
sacaroliticas da microbiota intestinal foram menores em
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prematuros, sugerindo uma capacidade reduzida da microbiota
intestinal de degradar os carboidratos da luz intestinal.
Curiosamente, distirbios da microbiota intestinal com agéo
na degradac¢do de carboidratos ja haviam sido propostas e
desempenham um papel importante na fisiopatologia da ECN
(LIN, 2004). E possivel que a diferenga de microbiota intestinal
em prematuros e bebés ndo prematuros seja simplesmente um
reflexo de uma microbiota vaginal diferente nas maes e nao
decorrente da idade gestacional em si (DAHL et al., 2018).

Ramani et al. (2018) analisaram se a interacdo entre
oligossacarideos do leite humano (HMOs, sigla em inglés),
microbioma do leite e microbioma intestinal infantil afeta a
infeccdo neonatal por rotavirus. Validando estudos in vitro
em que HMOs ndo sdo receptores para a cepa neonatal G10P,
estudos populacionais mostram niveis significativamente mais
altos de Lacto-N-tetraose (LNT), 2’-fucosilactose (2’FL) e 6°-
siallactose (6’SL) no leite de maes de recém-nascidos positivos
para rotavirus com sintomas gastrointestinais, portanto ha uma
interagao entre os fatores apresentados. Entre os componentes
bioativos presentes no leite, os HMOs sao o terceiro mais
abundante componente solido ap6s lactose e lipidios. Esses
atuam como antimicrobianos e anti-adesivos e desempenham
papéis criticos na alteragdo epitelial e respostas imunes
celulares. HMOs sdo compostos por cinco monossacarideos,
incluindo glicose, galactose, N-acetilglucosamina, fucose e
acido sialico.

De acordo com os estudos de Ramani et al. (2018), os
HMOs atuam como receptores soluveis e bloqueiam a ligagéo
de patogenos entéricos como rotavirus e Campylobacter
Jjejuni a receptores de glicano estruturalmente analogos, nas
células epiteliais. Os HMOs também tém efeitos indiretos no
epitélio gastrointestinal, como modulagdo da diferenciaco e
apoptose das células intestinais, que por sua vez podem afetar
a suscetibilidade a agentes infecciosos (RAMANI et al.,
2018). E importante ressaltar que os HMOs sio prebidticos
naturais e atuam como substratos metabolicos para bactérias
comensais especificas (KORPELA et al., 2018). Algumas
bactérias como Bifidobacterium infantis metabolizam
diretamente HMOs complexos, enquanto outras comunidades
microbianas agem de maneira a degradar e metabolizar
sequencialmente estruturas complexas de HMO (ZIVKOVIC
et al., 2011). Assim, os HMOs, juntamente com a microbiota
no leite materno, desempenham papéis importantes na
formagdo do microbioma intestinal infantil, na modulag¢ao
de infecgdes entéricas e na protecdo do recém-nascido. Além
disso, esses HMOs se correlacionam com a abundéancia de
Enterobacter spp./Klebsiella spp. no leite materno e nas fezes
infantis. HMOs especificos também melhoram a efetividade
da vacina contra rotavirus derivado de cepa proveniente em
bebés neonatais (RAMANI et al., 2018).

Savage et al. (2018) também estudaram a associag@o
entre dieta das maes durante a gravidez e o aleitamento
materno, alimentagdo com formula, introdugdo de alimentos
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solidos e microbioma intestinal infantil. Em seus estudos, foi
demonstrado que a amamentacao aumenta taxons especificos
no intestino, como Bifidobacterium spp., enquanto diminui
Clostridium spp. e Bacteroides spp.; achados opostos sdao
relatados com alimentag@o por formula.

Os resultados do estudo de Savage et al. (2018) também
demonstraram que a alta ingestio materna de vegetais e
baixa ingestdo de carnes processadas e alimentos fritos foi
inversamente associada a Bacteroides spp. e Clostridium spp.
No entanto, depois de ajustar para variaveis demograficas
(modo de parto, idade, tratamento, educacdo materna e
raca/etnia), aleitamento materno, alimentagdo artificial e
introdugdo de alimentos so6lidos, a Unica associagdo entre
a dieta materna e os tdxons selecionados a priori para
analise foi uma associagdo positiva com Lactobacillus spp
(diferenga média = 0,48; P=0,02). Foi observado também um
aumento significativo na abundancia de Bifidobacterium spp,
Lactobacillus spp, e Clostridium spp entre amamentado com
formula e sem formula.

Ademais, no artigo de Savage ez al. (2018)néo foi detectada
uma associacao entre alimentos solidos e abundancia relativa
de Bacteroides spp, Bifidobacterium spp, Lactobacillus spp,
ou Clostridium spp. Porém esses quatro géneros considerados
benéficos foram as associagdes mais fortes, quando observada
a amamentagao versus alimentacao artificial. Também néo foi
identificada uma forte associa¢ao entre fatores maternos, dieta
durante a gravidez e microbioma infantil durante a infancia.
Estes dados indicam que a dieta da crianca ¢ o determinante
mais importante do microbioma infantil.

O aleitamento materno exclusivo (AME) ¢ uma pratica
fundamental para a satde das criangas, pois fornece tudo
o que ecla precisa para crescer ¢ se desenvolver durante
esse periodo (COSTA et al., 2013). Parndnen et al. (2018)
avaliaram se o intestino e o leite materno das maes influenciam
a microbiota intestinal infantil e os elementos genéticos
moveis/plasmideos (EGMs), que sdo transferidos para os
bebés durante os primeiros seis meses de vida quantificando
o compartilhamento de genes e bactérias entre maes e bebés.
Os bebés apresentaram maior abundancia relativa de bactérias
com genes de resisténcia a antibioticos (ARGs) e EGMs do
que os adultos. A alta abundancia de EGMs pode causar riscos
a saude, pois é provavel que genes de resisténcia associados
com EGMs tenham maior probabilidade de serem transferidos
de bactérias comensais a patogenos. Isso também indica
que quanto maior abundancia de ARGs e EGMs, existe um
maior potencial de resisténcia a antibidticos e transferéncia
horizontal de genes do que no intestino adulto. Os resultados
indicaram, ainda, que a amamentagdo ha pelo menos seis
meses, reduz a abundancia de Gammaproteobacteria ¢
aumenta a abundancia de Bifidobacterium spp., isso também
pode ocorrer pela reducdo da carga génica de resisténcia a
antibioticos no intestino infantil.

Korpela et al. (2018) investigaram se a suplementa¢ao com
probidticos poderia melhorar efeitos do uso de antibidticos
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ou cesariana na microbiota infantil. As maes receberam um
probidtico multiespécie, composto por Bifidobacterium breve
Bb99 (Bp99 2x10% UFC), Propionibacterium freundenreichii
subsp. shermanii JS (2x10° UFC), Lactobacillus rhamnosus
Lc705 (5x10° UFC) e Lactobacillus rhamnosus GG (5%10°
UFC). O estudo total contabilizou 199 bebés de maes
que receberam probidticos, sendo que 168 bebés foram
amamentados e 31 alimentados com formula e; 223 bebés de
maes que receberam placebo sendo 201 amamentados e 22
alimentados com formula. O suplemento probidtico teve um
forte impacto geral na composi¢ao da microbiota, mas o efeito
dependia da dieta da crianga. Somente criangas amamentadas
mostraram o aumento esperado de Bifidobacterium spp. e
reducdo de Proteobacteria e Clostridia. No grupo placebo,
tanto o modo de nascimento quanto o uso de antibidticos
foram significativamente associados a composi¢do e fungio
alteradas da microbiota, particularmente abundancia de
Bifidobacterium spp. reduzida. No grupo probiotico, os
efeitos dos antibidticos e do modo de nascimento foram
completamente eliminados ou reduzidos.

Os resultados do estudo de Korpela et al. (2018) indicam
que ¢ possivel corrigir alteragdes indesejadas na composi¢ao
e fun¢do da microbiota, causadas por tratamentos com
antibidticos ou cesariana, suplementando lactentes com
probidticos e com pelo menos amamentagio parcial.

Baumann-Dudenhoeffer ef al. (2018) testaram a hipotese
de que componentes especificos de formulas comerciais
alteraram os taxons e as fungdes codificadas por genes dos
microbiomas intestinais, correlacionando com a amamentagao,
ingredientes da formula e ganho de peso gestacional materno.
Lachnospiraceae foi associada, positivamente, em seis
lactentes, sugerindo um ambiente rico em acidos graxos de
cadeia curta, potencialmente disbidtica. O modo de parto
nesse estudo nao foi o determinante para aquisicdo dos
microbiomas.

3 Conclusao

Com base nas analises dos artigos selecionados nesta
revisdo, a influéncia da amamentagdo no microbioma do
bebé demonstrou ser, de forma geral, benéfica, necessaria
e indispensavel, pois o leite materno aumenta taxons
relacionados a saude dos bebés, diminui géneros bacterianos
que expdem criangas ao risco de excesso de peso, além de
prevenir doengas, por aumentar e contribuir com o sistema
imunoldgico, protegendo o limen intestinal da invasao de
patdgenos. Portanto, deve-se manter o aleitamento materno
exclusivo no minimo seis meses apds o nascimento, para que
a crianga cresga saudavel, sem doengas e riscos derivados da
introdugdo de outros suplementos alimentares.
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