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REVISAO INTEGRATIVA DA LITERATURA

RESUMO

Objetivo: a presente revisao objetiva reunir evidéncias cientificas a respeito da correlagdo entre
sono e microbiota intestinal e apontar como um estado de desequilibrio entre estes dois fatores
pode ser capaz de impactar na saude humana. Método: para construgao desta revisao foram
utilizados artigos de pesquisa presentes nas bases de dados Google Scholar, Pubmed, Embase,
Lilacs e Cochrane Library, entre os anos de 2012 a 2022, utilizando os Descritores em Ciéncias e
Saude (Decs). Resultados: foram selecionados 9 artigos que correspondiam a todos critérios de
inclusdao, abordando evidéncias dos ultimos dez anos quanto a ligagdo existente entre a
qualidade do sono e a microbiota intestinal humana, trazendo a tona um assunto de interesse
para a saude, dado que essa descoberta pode ser importante para entender como os quadros de
disbiose afetam o organismo. Consideragdes Finais: a literatura selecionada aponta a existéncia
de uma ligacdo entre o sono e a microbiota intestinal, além de indicar que a disbiose é
protagonista no surgimento de diversas doengas cronicas nao transmissiveis (DCnT),
neuroldgicas e psiquiatricas.
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Correlation Between Sleep and Gut Microbiota: Impact on
Health

ABSTRACT

Goal: the review aims to gather scientific evidence regarding the correlation between sleep and
intestinal microbiota and pointing out how a state of imbalance between these two factors may
be capable of impacting human health. Method: The development of this review was carried out
using research articles present in the Google Scholar Pubmed, Embase, Lilacs and Cochrane
Library databases, between the years 2012 and 2022, with the assistance of Descriptors in
Sciences and Health (Decs). Results: 9 articles that met all inclusion criteria were found. These
address evidence from the last ten years regarding the link between sleep quality and the human
intestinal microbiota, bringing to light a subject of interest for health. Therefore, this discovery
may be important for understanding how dysbiosis affects the organism. Final Consideration:
The selected literature points to the existence of a link between sleep and the intestinal
microbiota, in addition to indicating that dysbiosis is a protagonist in the emergence of several
chronic non-communicable diseases (CNCD), neurological and psychiatric.
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INTRODUCAO

Diversos estudos comprovam o importante papel do sono para a saude geral dos seres
humanos. Isso, porque que o ritmo circadiano contribui para a manutengdo das fungdes cerebrais,
incluindo a memoria, crescimento de células neurais e sinaptogénese!*, bem como para o crescimento,
desenvolvimento e sistema imunoldgico?. O sono consiste em um processo fisioldgico complexo do
organismo que compreende alteragcdes comportamentais importantes, como o aumento do estado de
relaxamento, aumento do limiar necessario para induzir uma resposta a estimulos externos e reducao
consideravel da mobilidade corporal®.

O ciclo sono-vigilia apresenta dois mecanismos reguladores, o primeiro compreende os
elementos que induzem o sono, ja o segundo é o ciclo circadiano responsavel pelo despertar®. O sono
trata-se de um fendbmeno reversivel e dividido em duas fases: a primeira, denominada NREM (non-
rapid eye movement), conhecida como fase restauradora, refere-se as primeiras horas de sono,
caracterizada pela presenca de ondas cerebrais sincronizadas que se tornam lentas gradativamente
levando o individuo ao sono profundo de forma progressiva. J4 a segunda fase é chamada sono REM
(rapid eye movement) que acontece nas ultimas horas de sono, e caracteriza-se por um estagio mais
profundo de relaxamento completo e movimentacao rédpida dos olhos, também estando relacionada a
manifestacdo dos sonhos®~).

Ademais, o ciclo circadiano, comandado pelo sistema nervoso central, é responsavel por regular
o sono em um periodo de 24 horas®*, portanto, o ciclo esperado para um adulto abrange uma média
de 7 a 8 horas de sono em 24 horas, sendo que se houver alteragGes nesse padrdo, surgirdo mudancas
no balanco homeostatico e repercussdo sobre diversos parametros, incluindo o humor,
comportamento e habilidade de adaptacdo®.

Uma das grandes preocupaces dos pesquisadores é o impacto que um sono desregulado
desempenha na saude da sociedade moderna, ja que nas ultimas décadas a populacdo esta cada vez
mais propensa as mudancas no estilo de vida. Estas mudancas podem ser evidenciadas pelo aumento
de trabalhadores e estudantes por turnos e demais individuos que por diversos outros motivos, como:
uso de drogas estimulantes, mudanca abrupta de ambiente e/ou rotina e presenca de comorbidades;
passaram a ter cada vez menos um sono menos regulado e com menor eficécia®®).

A alta incidéncia de adultos com horas diarias de sono insuficientes, trazem a tona uma maior
propensdo desta populagdo em desenvolver doengas cronicas ndao transmissiveis (DCNTs) como
diabetes mellitus tipo Il, obesidade, doencas cardiovasculares, neoplasias”), assim como doencas
neuroldgicas e psiquiatricas como o Alzheimer e transtorno de ansiedade generalizada'®. Tanto as
DCNTs quanto o sono irregular, tém sido relacionados ao desequilibrio na microbiota intestinal,
denominando-se disbiose, de forma que diversos estudos tém sido conduzidos para comprovar
biologicamente a relacdo entre o sono e a microbiota intestinal(®-19),

A microbiota intestinal é composta por uma diversidade de espécies bacterianas, fungicas e
virais que sdo responsaveis por desempenhar fungbes importantes do organismo, tais como: absor¢ao
de nutrientes, protecdo contra patégenos e modulagdo do sistema imune. Quando ocorre um
desequilibrio nas fung¢des ou na constituicdo da microbiota, o hospedeiro é afetado, podendo
desenvolver algumas DCNTs, como citado anteriormente>”). Dentre os filos predominantes na
microbiota intestinal estdo Bacteroidetes e Firmicutes que foram agrupados por alguns pesquisadores
em trés variantes, também denominadas “enterétipos”, sendo constituidas por Bacteroides, Prevotella
e Ruminococcus, correspondentes aos géneros predominantes do microbioma intestinal %,

Assim como o sono, a microbiota intestinal humana também tém seu funcionamento baseado
em um ritmo circadiano!”). Dessa forma, distirbios relacionados ao sono podem impactar na
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abundancia, diversidade, maturacdo, funcdo e padrdo de evolucdo das comunidades bacterianas do
intestino*?). Outro fato importante caracteriza-se pela mudanca do microbioma intestinal ao longo do
desenvolvimento, pois, conforme o ser humano cresce e se desenvolve é possivel dizer que a
microbiota também ira crescer e se desenvolver. Sendo assim, desde os primeiros anos de vida até a
velhice, haverd alteracdes intestinais saudaveis para o organismo%).

Dessa forma, este estudo tem como objetivo realizar uma revisdo de literatura para analisar
como o sono pode se correlacionar com a microbiota intestinal humana e como isto pode impactar na
saude.

METODOLOGIA

Trata-se de uma revisdo integrativa da literatura que objetiva reunir e resumir evidéncias
cientificas e auxiliar a construcdo de concepg¢does mais concretas sobre a influéncia do sono na
composicao da microbiota intestinal. A pesquisa consistiu em uma busca no periodo de julho de 2022
a dezembro de 2022, nas bases de dados Google Scholar, Pubmed e Embase, utilizando operadores
booleanos AND e OR e os descritores de acordo com o Decs em lingua portuguesa (Brasil): Sono e
microbiota intestinal, ritmo circadiano; e inglesa: Sleep AND circadian rhythm AND gut microbiota OR
intestinal microbiota. A pergunta norteadora dessa revisao foi: Qual a correlacdo entre o sono e a
microbiota intestinal?

De tal modo, foram pesquisados nas bases de dados através das palavras-chave e definido que
seriam incluidos apenas artigos originais, de pesquisa, publicados em inglés ou espanhol entre janeiro
de 2012 e junho de 2022. Ja aqueles que consistiam em artigos de revisdao, pesquisas apenas em
modelos animais ou que tinham foco em doencas cronicas seriam excluidos. Obteve-se um apanhado
de publicactes que incluiam trés estudos de caso controle, dois estudos observacionais, um estudo
piloto, um estudo randomizado cruzado, um estudo do tipo coorte e uma subanalise.

RESULTADOS

Em um primeiro momento, foram obtidos 20.743 resultados relacionados a tematica, sem a
aplicacdo de filtros. Ao adotar os fatores de inclusdo e aplicar os filtros pré-estabelecidos,
permaneceram 558 artigos. Em seguida, a partir da leitura do titulo e resumo, 20 artigos foram
selecionados para leitura do texto na integra, dos quais apenas nove foram considerados elegiveis e
incluidos no estudo (Figura 1).
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Figura 1. Fluxograma do resultado obtido nas bases de dados apds adotar os critérios de inclusdo e exclusdo

Artigos encontrados nas bases de dados:
Google Scholar=20.600
Pubmed= 62
Embase= 81
Lilacs= 0
Cochrane Library=10

ldentificacdo

Artigos selecionados
Google Scholar= 490
Pubmed= 38
Embase= 30

Triagem

20 artigos selecionados para avaliacdo de elegibilidade

Eleaibilidade

9 artigos incluidos

Inclusdo

Fonte: Elaborado pelos autores.

Artigos excluidos por ndo atenderem aog
critérios de inclusao:
Google Scholar=20.110
Pubmed= 24
Embase= 51

8 artigos excluidos apds leitura do titulg
resumo ou que fossem duplicados

artigos ndo atendiam a todos os critériog
incluséo

Dos nove artigos selecionados, trés sao do tipo estudos de caso controle, dois estudos do tipo
observacional, um estudo do tipo piloto, um estudo randomizado cruzado, um do tipo coorte METS
(Modeling the Epidemiologic Transition Study) e uma subanalise do estudo de coorte prospectivo

Alberta Pregnancy (Tabela 1).
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Tabela 1: Correlagdo entre o impacto do sono na Microbiota Intestinal em humanos.

Populagdo

Tipo de estudo

Método de
investigagao do
sono

Horas de sono

Método de
investigagao
da Mi

Impacto na
microbiota
intestinal

Autor, ano

Criangas (até 24
meses)

Observacional

Actigrafia, didrio
de 24 horas,
questionarios
online para os pais
e
eletroencefalogra
ma.

Duragdo

maxima de

120 minutos

16S rRNA gene
amplicon
sequence

{ sono diurno =
T diversidade
alfa da
microbiota.

) despertares
noturnos = T
maturidade do
microbioma. T
despertares
noturnos  esta
no enterétipo A
(Bifidobacteriu
m). Bebés com
menor
estabilidade dos
habitos diarios
de sono aos 12
meses mudaram
para o
enterdtipo B
(Bacteroides).

Schoch et
al., 2022.

Criangas (3 a 4
anos)

Subanalise do
estudo de coorte
prospectivo

Alberta Pregnancy

Actigrafia e didrio
de sono noturno

Média de 9,48

horas
noite

por

16S rRNA gene
amplicon
sequencing

T sono noturno
total (TST) = T
Bifidobacterium

T eficiéncia do
sono (SE) e 4
tempo de vigilia
apos o inicio do
sono (WASO) =
T Bacteroides.
Lachnospiracea
e (Blautia e
Coprococcus 1)
se relacionam
com 4 TST e 4
SE.

T metabolitos +
! sEe T WASO
pode estar
associado a
eficiéncia do
metabolismo
microbiano.

Wang et
al., 2022.

Adultos

Piloto, transversal

Questionario

< 6 horas
dormentes
curtos;
6-8 horas
dormentes
normais

16S rRNA gene
amplicon
sequence

Sono curto = 4
Sutterella,

T Pseudomonas
e Firmicutes e
Bacteroidetes.

Agrawal et
al., 2021.
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Adultos
(africanos)

Coorte METS

Questionario

< 7 h = sono
curto;

7 a9 h=sono
normal;

> 9 h = sono
longo.

16S rRNA gene
amplicon
sequence

Sono curto ou
longo = T
Variantes de
Sequéncia Exata
(ESV’s)
atribuidos  ao
género Dialister.
Sono curto = 7
ESV

género Bacteroi
des.

Sono longo = 0
ESVs atribuidos
ao

género Prevotell
a e T ESVs
pertencentes a
familia
Erysipelotrichac
eae, familia
Ruminococcace
ae,

género Oscillosp
irae

género Catenica
cterium

Fei et al.,
2021.

Jovens
(trabalhadores
por turnos)

Caso controle

Experimental

“Os sujeitos foram
obrigados a
manter suas
rotinas regulares
por pelo menos 7
dias antes do
experimento e,
em seguida, adiar
seu tempo regular
de sono por 2a 4
horas e acordar
naturalmente na
manhd seguinte
para imitar a
mudanca do ciclo
sono-vigilia”.

Restricdo de 2
a4 hdesono

16S rRNA gene
amplicon
sequence

?

filos Fusobacteri
a e Tenericutes
e as
classes Fusobact
eria e Mollicutes
apo6s o turno do
sono e
diminuiram para
serem
comparaveis ao
nivel basal
durante a
recuperagao.

ordem Pasteure
llales e a
familia Clostridi
ales_Peptostrep
tococcacea da
linha de base
até a
recuperagao.

Liu et al.,
2020.

Adultos
masculino)

(sexo

Caso controle

Actigrafia

Entre 5 e 10
horas de sono
por noite

Reagao em
cadeia da
polimerase
(PCR)  usada
para
amplificar a
regido V4 do
gene 16S rRNA

Interleucina-6
tem relacdo
positiva com a
diversidade do
microbioma,
tempo total de
sono e tempo na
cama.

Smith et
al., 2019.
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) concentragao
IL-6 diurna = ma

qualidade do
sono. Riqueza
dos filos

Bacteroides e
Firmicutes esta
positivamente

correlacionada a
eficiéncia do

sono. Riqueza
do filo
Actinobacteria

contribui para a
alta qualidade
do sono.
Correlagao

negativa entre o
género Suterella

na cama (TIB)
por noite,
seguidas por 5
noites de
restricdio de
sono de 4h TIB
por noite e 4
noites de 12h
TIB.

2° protocolo: 2
noites de 10h
TIB por noite,

significativa, o
que sugere que
a restricdo de
sono a curto
prazo nao leva a
nenhuma
mudanca
especifica.

e maiores
despertares
noturnos.

Jovens Estudo Experimental em | Sono normal = | 16S rRNA gene | Privagao do | Benedictet
randomizado laboratorio 8,5h; amplicon sono T razdo | al., 2016.
cruzado Privagao sequence Firmicutes:Bact

parcial do eroidetes; 0
sono = 4,25h familias
Coriobacteriace
ae e
Erysipelotrichac
eae e J
Tenericutes.
Idosos Observacional Questionario T pontuacdes | 16S rRNAgene | A ma qualidade | Anderson
no indice de | amplicon do sono et al.,
Qualidade do | sequence { 2017.
Sono de Verrucomicrobi
Pittsburgh ae
(psal) = J
qualidade do Lentisphaerae.
sono
Adultos Caso controle Experimental em | 1° protocolo: 2 | 16S rRNA gene | Nao foi | Zhang et
laboratério noites de 10h | amplicon observado al., 2017.
ou 12h de | sequencing nenhuma
permanéncia alteragao
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seguidas de 5

noites de
restricdo  de
sono de 4h TIB

por noite e 5
noites de 12h
TIB por noite.
Por fim: 5
noites de
restricdo  de
sono de 4h TIB
por noite e 2
noites de 12h
TIB por noite.

Fonte: elaborado pelos autores.

A subanalise®® sobre sono e microbiota intestinal em criancas de 3 a 4 anos avaliadas
com actigrafia de pulso e didrios de sono noturno obteve evidéncias de que criangas com maior
sono noturno total (SNT) tinham abundancia de Bifidobacterium, Parabacteroides e Turibacter,
e aquelas com maior eficiéncia do sono (ES) tinham abundancia de Ruminiclostridium e
Bacteroides. Este ultimo, também abundante em criangas com menor tempo de vigilia apés inicio
do sono (VAIS). Os participantes com menor eficacia do sono ou alto VAIS apresentaram menor
abundancia dos grupos Eubacterium ruminantium e outros taxons como Blautia,
Lachnospiraceae nao classificada, Coprococcus e Coriobacteriales.

Um dos estudos observacionais*? analisou o sono e a microbiota intestinal em 162
criancas saudaveis de até 24 meses de vida através de actigrafia de tornozelo, diarios de 24 horas,
eletroencefalograma e amostras fecais. Os resultados mostram que os géneros mais abundantes
no primeiro ano de vida foram Bifidobacterium e Bacteroides, que caracterizam os enterétipos A
e B, respectivamente. Observou-se que bebés que dormem mais durante o dia tém menor
diversidade bacteriana. Além disso, aqueles com mais despertares noturnos pertenciam ao
padrdo “Bifidobacterium” (enterétipo A aos 6 e 12 meses), e os bebés com menor estabilidade
do sono apresentaram padrao de evolucdo “Bacteroides” (enterdtipo B aos 6 e 12 meses),
sugerindo uma mudanga precoce do enterétipo A para B.

No estudo piloto”), envolvendo 63 adultos, com célon normal submetidos a colonoscopia
e coleta de bidpsias de mucosas, utilizou a aplicacdo de questionarios para coleta de dados dos
participantes. Os resultados apontaram maior propor¢ao de diabetes naqueles que apresentam
sono normal em comparagao com os individuos de sono curto. Entretanto, as analises revelaram
que o grupo com sono curto apresentou maior abundancia de Firmicutes, aumento de
Pseudomonadaceae e Pasteurellaceae e menor abundancia das familias Acidaminococcaceae,
Rikenellaceae, Sutterellaceae, Rhodossirillales (ASV0190) e Desulfovibrionaceae quando
comparado aqueles com horas de sono normais.

J4 o estudo de coorte!’?, investigou a relagdo entre sono e microbiota envolvendo 655
adultos entre 25 e 45 anos de origem africana. Os participantes recrutados nos Estados Unidos
apresentavam sobrepeso e obesidade maior (81,3%) além de um sono com menor duragao (6,7
+ 1,4 horas) em relagdo aos participantes de outros paises (Gana, Africa do Sul e Jamaica). A
diversidade alfa, que quantifica a riqueza da comunidade, apresentou-se diminuida no sono
curto, porém aumentada no sono longo quando comparada com o tempo normal de sono (7a 9
h). Uma Variante de Sequéncia Exata (VSE) do género Dialister ficou consideravelmente
enriquecida no sono curto, ja outra VSE do mesmo género teve aumento significativo no sono
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longo. Duas VSEs do género Prevotella e quatro VSEs das familias Erysipelotrichacear e
Ruminococcaceae e dos géneros Oscillospira e Catenicacterium foram mais abundantes no sono
longo. Além disso, no sono curto houve aumento de uma VSE do género Bacteroides em
comparacdo aos que tinham mais horas de sono.

Em um estudo do tipo caso controle!!, foi investigado a influéncia da microbiota
intestinal no sono de 26 adultos do sexo masculino através de amostras fecais e monitoramento
por actigrafia. Sendo assim, foi identificado que as medidas de diversidade do microbioma:
riqueza, diversidade de Shannon e diversidade de Simpson estdo ligadas a eficiéncia do sono e
positivamente correlacionadas ao tempo total de sono, porém foram negativamente
correlacionadas com o tempo de vigilia apés inicio do sono (VAIS). Ademais, é evidenciada a
capacidade da Interleucina-6 (IL-6) se associar positivamente com a diversidade do microbioma,
com o tempo na cama e tempo total de sono. Foi apontado correlagbes positivas entre a
eficiéncia do sono, riqueza e diversidade no filo Bacteriodetes e também no filo Firmicutes, com
excecdo da diversidade. Por ultimo, a riqueza do filo Actinobacteria foi negativamente
correlacionada com VAIS e o filo Proteobacteria negativamente correlacionado com a IL-6. Por
conseguinte, os filos Verrucomicrobia e Lenthisphaerae também associaram-se de forma positiva
a alta qualidade do sono, responsavel pelo melhor desempenho cognitivo**.

O segundo caso controle!®, apresenta dois protocolos experimentais em laboratdrio para
estudar a associacdo entre a restricdo de sono e o microbioma intestinal. Foram recrutados 11
adultos saudaveis entre 24 e 49 anos com sono habitual de 6,5 e 8,5 h de duracdo. Estes foram
monitorados por actigrafia de punho e submetidos a questionadrios, além de terem as amostras
fecais analisadas para avaliar a composicdo da microbiota. A analise dos filos, comunidades
microbianas e OTU individual ndo apresentaram nenhuma mudanca apds a restricdo do sono,
entretanto nove individuos tiveram aumento significativo do indice de massa corporal (IMC)
durante o periodo do estudo e déficits no TVP (Teste de Vigildncia Psicomotora), responsavel por
medir o alerta comportamental.

Ja o terceiro estudo do tipo caso controle experimental®, foram analisados 22 jovens
entre 20 e 35 anos que trabalhavam e estudavam por turnos. O estudo foi dividido em trés
momentos: o dia anterior ao inicio do experimento (T1, linha de base), a manha seguinte ao turno
de sono (T2, turno) e dois dias apds o retorno ao sono habitual (T3, recuperac¢do). Dessa forma,
foi observado aumento significativo na razao Firmicutes:Bacteroidetes em T2 comparado a T1;
além disso, os filos Fusobacteria e Tenericutes e as classes Fusobacteria e Mollicutes aumentaram
em T2 e diminuiram em T3 a niveis préximos de T1; por fim, a ordem Pasteurellales e a familia
Clostridiales_Peptostreptococcacea diminuiram gradualmente de T1 a T3. Ao analisar a rede de
co-ocorréncia de géneros dos trés momentos, observou-se que estas foram preservadas entre
Alistipes, Barnesiella e Odoribacter em T1, T2 e T3, além disso, também aconteceram co-
ocorréncias entre Butyricimonas e outros géneros em T1 e T3. Assim, a analise revelou que o
efeito da mudanca do ciclo sono-vigilia se deu pela significativa alteracdo de diferentes
comunidades da microbiota intestinal, e que a funcionalidade das espécies se altera pelo longo
periodo de perturbacgdao desse estado.

No estudo randomizado cruzado'®, avaliou-se a microbiota intestinal de 9 jovens do sexo
masculino de peso normal e em boa saude geral diante a privacao parcial e recorrente do sono.
Notou-se abundancia dos filos Firmicutes, Actinobacteria e Bacteroidetes e foi possivel observar
gue apds duas noites de privacao parcial de sono (PPS) houve diminui¢dao do filo Tenericutes e
aumento na abundancia das familias Coriobacteriaceae, Erysipelotrichaceae e também na razao
Firmicutes:Bacteroidetes, que pode ser associada a obesidade, o que demonstra negativamente
gue a privagdo mesmo que a curto prazo, induz efeitos sutis na microbiota.
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Por fim, o estudo observacional®®, analisou a relacdo entre a qualidade do sono e a
microbiota intestinal em 37 idosos saudaveis entre 50 e 85 anos, que forneceram amostras fecais,
preencheram questionarios sobre condi¢cbes médicas e qualidade do sono (Pittsburgh Sleep
Quality Index), foram submetidos a avaliacdo dos habitos dietéticos e também a testes para
avaliacdo da flexibilidade cognitiva (Stroop Color-Word Test). Através dos resultados, foram
feitas correlacdes que identificaram que a ma qualidade do sono estava associada aos piores
desempenhos nos subtestes do Stroop Color-Word Test, a maior ingesta de carboidratos e as
menores proporgdes dos filos Verrucomicrobia e Lentisphaerae.

DISCUSSAO

Nas ultimas décadas, diversos estudos apontam uma importante relacdo entre a
microbiota intestinal e o sono. Além disso, é notdrio que independentemente da idade, um sono
irregular ou insuficiente, provoca alteracdes na microbiota intestinal(®813),

Ao analisar a microbiota de criancas de 0 a 4 anos, observou-se abundancia dos géneros
Bacteroides e Bifidobacterium™*3), Nos estudos de Schoch, é destacado uma maior mutabilidade
do sono no género Bacteroides na microbiota de bebés com menor estabilidade dos habitos
noturnos, assim como outros autores que também apontaram uma relagdo negativa entre a
abundancia deste género e o sono!”), contrastando com as evidéncias de Wang de uma maior
eficiéncia e menor tempo de vigilia apds o sono!*3). Em relacdo ao género Bifidobacterium, os
achados de Schoch indicam que este género representa mais despertares noturnos em bebés de
até 24 meses, ao contrario de Wang que sugere maior sono noturno total em criangas com
aumento de Bifidobacterium spp. numa faixa etaria de 3 a 4 anos.

J& em adultos com menos horas de sono, foi relatado uma maior abundancia de
Firmicutes'”), assim como estudos anteriores ja indicavam(?#1%), além de uma associa¢do entre o
filo Bacteroidetes e o sono curto®®14. Nota-se, também, menor abundancia da familia
Sutterellaceae no sono curto!”) e uma correlacdo negativa entre o género Suterella e maiores
despertares noturnos!. A respeito da familia Sutterellaceae, esta encontra-se reduzida na
mucosa intestinal de criangas com dor abdominal funcional, associada ao transtorno do espectro
autista e em fezes de pacientes diagnhosticados com esquizofrenia crénica e esclerose multipla®’~
19) além de apresentar-se com menor abundancia relativa em pacientes com depress3do?® e em
pessoas com sindrome da apneia-hipopneia do sonoY).

Outro estudo realizado em adultos constata que uma diversidade muito baixa ou muito
alta da comunidade bacteriana intestinal podem induzir a disbiose microbiana intestinal??,
evidenciando que a interrupgdo cronica do sono promove essa alteragdo!??23), De tal forma, nota-
se um aumento da abundancia relativa do género Dialister em participantes com sono irregular,
se comparados separadamente com participantes que apresentam sono normal. Sendo assim,
verificou-se o aumento das espécies neste género quando relacionado a doengas como
periodontite?” e doenca pulmonar?®. Ou seja, um sono alterado pode induzir disbiose
promovendo um aumento do estado inflamatério crénico, com aumento de IL-6 e aumentando
o risco de doengas*¥.

Ha uma correlagdo positiva entre a eficiéncia do sono e a diversidade da microbiota
intestinal, com maior riqueza do filo Bacteroidetes e Firmicutes em individuos adultos*¥. Por
outro lado, nos jovens, foi identificado que o sono irregular afeta a proporcao entre estes dois
filos, entretanto a diversidade n3o é significantemente afetada'®®). Dessa forma, a pesquisa
realizada em adultos do sexo masculino®® demonstra que a diversidade da microbiota influencia
no sono eficiente, porém, estudos experimentais anteriores®® sugerem que a diversidade ndo é
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significantemente afetada apods restricdo do sono de jovens e adultos. Ademais, as mudancas
nessa proporc¢do Firmicutes:Bacteroidetes foram associadas a obesidade®?®) e a diabetes tipo
2027,

Ainda se tratando de estudos realizados em jovens, foi identificado que a privacdo parcial
do sono promoveu diminuicdo do filo Tenericutes®, contrastando com outro estudo
experimental que identificou 0 aumento deste mesmo filo apds a restri¢io do sono®). Também
foi apontado aumento da abundancia das familias Coriobacteriaceae (filo Actinobacteria) e
Erysipelotrichaceae (filo Firmicutes) apés a privacdo do sono'®, assim como ja visto em outros
estudos>1®). O aumento da abundancia dessas familias foi atribuido a individuos com obesidade
morbidal®),

Em idosos, a ma qualidade do sono associa-se as menores proporcdes dos filos
Verrucomicrobia e Lentisphaerae, influenciando também menores desempenhos cognitivos,
maior probabilidade de disfun¢do metabdlica e obesidade!™). Entretanto, estudos mais recentes
ndo abordam sobre essa associacdo nessa faixa etaria, porém, um estudo realizado em adultos
do sexo masculino, ao associar os filos Verrucomicrobia e Lentisphaerae com o sono, concluiu
que ndo é possivel encontrar relacdes significativas entre as duas variaveis (14,

Os membros do filo Verrucomicrobia estao entre os mais abundantes da microbiota
intestinal(1®17:28) e outros estudos*® foram capazes de relaciona-los positivamente ao bem-estar
mental geral auto relatado. Em contrapartida, foi demonstrado seu aumento na esclerose
multipla®® e um estudo sobre a microbiota intestinal na obesidade e apds bypass gastrico indicou
gue o filo é mais abundante nos grupos controle de peso normal e apds procedimento cirurgico,
mas pouco presente em pessoas obesas!*®).

CONSIDERAGOES FINAIS

Nesta revisdo, foram apresentados estudos que verificam o papel do sono no equilibrio
da microbiota intestinal, por meio da analise do ritmo circadiano, que faz parte da manutencao
de fungGes metabdlicas. Portanto, é possivel observar que a duragdo habitual do sono interfere
diretamente no microbioma intestinal e um estado de disbiose pode ser responsavel por
desencadear inumeras doengas crénicas ndao transmissiveis, neuroldgicas e psiquiatricas. Com
isso, com base em estudos que revelam a relagao entre o sono e a pratica de atividade fisica,
pode- se citar esse habito como um importante aliado na melhora da qualidade do sono, usado
também como tratamento terapéutico nos tratamentos dos disturbios do sono.
Consequentemente, hd uma regulacdo da microbiota intestinal, que garante o equilibrio e
manutencgao da flora presente.
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