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Resumo 
 O microbioma gastrointestinal caracteriza-se como o conjunto de microrganismos que habitam 

o trato gastrointestinal, sendo considerado um componente integral do sistema digestivo. Apesar da 

sua constituição ser composta por bactérias, fungos, protozoários e vírus, a presente dissertação 

aborda apenas a componente bacteriana, pela representatividade e pelos benefícios que oferecem ao 

hospedeiro. Nos cães e gatos saudáveis, os filos predominantes são Fusobacteria, Bacterioidetes, 

Firmicutes, Proteobacteria e Actinobacteria. O microbioma canino e felino tem uma constituição 
semelhante, apesar da possibilidade de variação interindividual devido a numerosos fatores tanto 

endógenos como exógenos. A saúde dos animais de companhia está interligada com a sua composição 

microbiana, a qual se encontra alterada em diferentes doenças gastrointestinais, tais como em linfoma 

e doença inflamatória intestinal (IBD). Nestas enteropatias ocorre uma alteração da composição 

microbiana, sendo que o seu estudo é essencial para que no futuro seja possível utilizar esta 

informação na modulação do tratamento, adaptado às alterações características de cada doença ou 

indivíduo tal como na determinação do prognóstico. 
Na presente dissertação, pretende-se efetuar uma revisão, de forma sumária, sobre o microbioma 

bacteriano em cães e gatos, relativamente ao conhecimento atual sobre composição e funções, bem 

como as principais técnicas de avaliação. A influência e alterações do microbioma na doença 

gastrointestinal, em particular na doença inflamatória intestinal e no linfoma alimentar serão 

adicionalmente abordados. 

 

Palavras-chave: bactérias, IBD, linfoma, microbioma gastrointestinal  
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Abstract 
 The gastrointestinal microbiome is characterized as the group of microorganisms that inhabit 

the gastrointestinal system, being considered an essential component of the gastrointestinal system. 

Despite being composed of bacteria, fungus, protozoa and viruses, the present dissertation focuses on 

the bacterial component. In healthy animals, the predominant phyla are Fusobacteria, Bacterioidetes, 

Firmicutes, Proteobacteria e Actinobacteria. The canine and feline microbiome have a similar 

constitution, although it can differ between individuals due to a number of endogenous and exogenous 

factors. Companion animal health is interconnected with the microbiome composition. In fact, the 

composition is altered in different gastrointestinal diseases such as lymphoma and inflammatory bowel 

disease (IBD). In these enteropathies occurs a change in the microbiome composition. The study of 

these alterations is essential so that this information can be used in the future for modulation of 

treatment, adapted to characteristic changes of each disease, and in determining the prognosis. 

In the present dissertation, a summarized review is made on the bacterial component of the microbiome 

in cats and dogs, relatively to the knowledge there is today about its composition and functions as well 

as the methods used to evaluate these parameters. The influence and alterations of the microbiome in 

gastrointestinal disease, in particular in inflammatory bowel disease and in alimentary lymphoma will be 

additionally approached. 

 

 

Key-words: bacteria, gastrointestinal microbiome, IBD, lymphoma 
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1. Introdução 
 

Os animais domésticos coabitam com os humanos há milhares de anos, tendo sido essenciais 

em várias funções tanto de companhia como de trabalho. Hoje em dia, coabitam com os humanos em 

regiões urbanas e rurais, sendo mesmo considerados parte da família por muitos tutores (Grześkowiak 

et al., 2015). Esta alteração de ambiente foi uma evolução gradual para os humanos, mas uma 

alteração brusca no habitat e modo de vida destes animais que passaram a coabitar com os humanos 

com benefício mútuo num registo que difere daquele ao qual se encontravam habituados. Devido a 
esta proximidade, durante as últimas décadas o interesse na saúde e bem-estar dos animais de 

companhia tem vindo a aumentar, tal como a investigação científica relativa à saúde e prevenção de 

doenças destes animais. Neste contexto encontra-se incluída a saúde gastrointestinal, que engloba 

uma grande parte das doenças que possivelmente poderão afetar animais de companhia. Uma das 

áreas de investigação referente à saúde animal engloba o estudo da composição microbiana do 

sistema gastrointestinal, com o propósito da manutenção e promoção da saúde do hospedeiro 

(Alessandri et al., 2020; Mondo et al., 2019). 
Os cães e gatos têm vindo a alterar a sua dieta ao longo do tempo, sendo que historicamente 

ingeriam uma maior quantidade de proteína, em oposição às dietas ricas em hidratos de carbono que 

são mais comuns hoje em dia. A saúde e bem-estar destes animais, tal como a dos seus tutores, 

depende do microbioma gastrointestinal, sendo que a composição e atividade do mesmo tem vindo a 

ser associada a várias doenças tanto em animais como nos seus tutores (Grześkowiak et al., 2015).  

A relação entre a comunidade microbiana e o hospedeiro tem uma grande importância na 

saúde dos animais. Desta forma, pela ligação indissociável com a saúde animal, o microbioma 

gastrointestinal nos animais de companhia tem vindo a alcançar importância crescente tanto na clínica 
de animais de companhia como na área da investigação. O alimento tem um papel fundamental na 

manutenção, composição e modulação do microbioma gastrointestinal de cães e gatos, funcionando 

como substrato do mesmo (Wernimont et al., 2020). A importância de uma população microbiana 

equilibrada deve-se ao facto de proporcionar inúmeros benefícios nutricionais e gastrointestinais, 

proteger o intestino de agentes patogénicos e promover uma estrutura intestinal saudável tal como uma 

função intestinal otimizada (Lyu et al., 2020). Existem estudos que sugerem que o microbioma, para 

além do seu papel no sistema gastrointestinal, também influencia o desenvolvimento e regula o sistema 
nervoso, renal, digestivo, dérmico, endócrino, imunitário e respiratório (Tizard & Jones, 2018; 

Wernimont et al., 2020). Desta forma, os tutores têm um papel essencial nesta modulação, 

nomeadamente através da seleção do alimento dos seus animais (Wernimont et al., 2020). 
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2. O Microbioma 
 

O microbioma intestinal refere-se ao conjunto de microrganismos que habitam o sistema 

gastrointestinal. Este é composto por bactérias, protozoários, fungos e vírus, sendo considerado um 

componente integral do sistema digestivo (Honneffer et al., 2014; Lyu et al., 2020;  Suchodolski, 2011b; 

Wernimont et al., 2020). A definição inclui também o seu material genético. Tradicionalmente este era 

considerado como “um agregado de material genético da totalidade dos microrganismos que habitam 

um habitat definido” (Wernimont et al., 2020), mas hoje em dia devido aos seus possíveis efeitos na 
saúde humana e animal, o microbioma gastrointestinal é reconhecido como um órgão com funções 

metabólicas únicas (Possemiers et al., 2011). De acordo com estudos recentes, o trato gastrointestinal 

dos mamíferos tem aproximadamente 1010 a 104 microrganismos, sendo este valor aproximadamente 

10 vezes maior que o número das células do hospedeiro (Lyu et al., 2020;  Suchodolski, 2011a). Na 

presente dissertação será abordada a componente bacteriana do microbioma, uma vez que representa 

o maior número da população gastrointestinal dos mamíferos ( Suchodolski, 2011b, 2016). A sua 

representatividade deve-se maioritariamente aos benefícios que oferecem ao hospedeiro, sendo estas 
atividades metabólicas a fermentação de hidratos de carbono complexos em ácidos gordos de cadeia 

curta, a síntese de vitaminas como por exemplo a vitamina A, K2 e a B12, a conversão de ácidos 

biliares, entre outros ( Suchodolski, 2016) 

Hoje em dia é reconhecido que o microbioma tem um desenvolvimento in utero (Stinson et al., 

2019), e terá uma influência ao longo da vida do hospedeiro, incluindo na sua fisiologia, anatomia, 

reprodução e atividade física (Wernimont et al., 2020). Em humanos e ratos, está comprovado que o 

seu desenvolvimento antecede o nascimento. Não existem estudos que comprovem que a colonização 

microbiana gastrointestinal ocorre previamente ao nascimento em cães e gatos, contudo considerando 
as semelhanças fisiológicas e o facto de serem mamíferos e sugerida essa possibilidade (Grześkowiak 

et al., 2015). O microbioma habita em simbiose com o seu hospedeiro. Desta forma, o hospedeiro 

promove um ambiente propício à sobrevivência do microbioma, proporcionando um ambiente com 

temperatura e níveis de oxigénio adequados aos microrganismos, bem como defesa contra agentes 

patogénicos. Por sua vez o microbioma cumpre o seu papel, sendo que a sua ação influencia vários 

componentes da função do sistema gastrointestinal – tamanho das vilosidades, turnover de enterócitos 

e motilidade. A presença de um microbioma estável e saudável é essencial para o desenvolvimento e 
para o constante equilíbrio do sistema imunitário, incluindo da mucosa gastrointestinal (Ettinger et al., 

2017).  Tem também uma ação importante na prevenção da colonização de agentes patogénicos, pois 

liberta nutrientes e metabolitos que vão influenciar as células imunitárias (Tizard & Jones, 2018). Esta 

ação é essencial para o correto desenvolvimento fisiológico do intestino, sendo moldada pela ação do 

microbioma (Mondo et al., 2019; Tizard & Jones, 2018). Nos casos de doença gastrointestinal a 

composição do microbioma encontra-se alterada, e a sua diversidade reduzida. A alteração da 

composição resulta numa alteração das espécies que constituem a flora de um animal saudável, o que 

poderá resultar num aumento de espécies com propriedades nocivas (Ettinger et al., 2017)   



 6 

A composição microbiana intestinal não é uniforme: vai-se alterando ao longo do trato 

gastrointestinal, estando identificadas comunidades qualitativamente e quantitativamente distintas em 

cada região anatómica (Wernimont et al., 2020). A biodiversidade e o número de bactérias vai 

aumentando gradualmente ao longo do trato gastrointestinal e a composição deste sistema complexo 

pode ser influenciada por fatores exógenos (Honneffer et al., 2017; Ritchie et al., 2008;  Suchodolski et 

al., 2008). A dieta, a presença ou ausência de muco, alterações metabólicas, enteropatias agudas ou 

crónicas e o sistema imunitário do hospedeiro são os principais fatores que vão influenciar e moldar a 
localização e a composição da população microbiana gastrointestinal  (Alessandri et al., 2020; 

Donaldson et al., 2015). Em cães e em humanos existe evidência que a administração de antibióticos 

poderá resultar na alteração da composição de alguns grupos de bactérias, resultando em alterações 

significativas da composição microbiana. Estas alterações podem estender-se durante várias semanas 

(Lyu et al., 2020). A bibliografia consultada (Inness et al., 2007; Janeczko et al., 2008) refere que foi 

possível comprovar alterações relevantes na composição da microbiota intestinal em casos de 

enteropatias crónicas em humanos e animais. 

 

1.1 Constituição do microbioma canino e felino 
 

Os animais de companhia não dependem do seu microbioma para obtenção de energia. Estes 
animais sofreram uma evolução carnívora e o seu trato gastrointestinal é muito simples quando 

comparado com o trato gastrointestinal do ser Humano ou de animais de espécies pecuárias (Deng & 

Swanson, 2015). Apesar de apresentarem muitas semelhanças anatómicas com os gatos, os cães são 

animais omnívoros que ingerem hidratos de carbono como fonte energética, sendo possível digerirem, 

absorverem e metabolizarem estes compostos (Deng & Swanson, 2015). Os gatos domésticos têm 

maior exigência de proteína, alimentando-se de tecidos animais para satisfazerem as suas 

necessidades nutricionais. Estes animais estão metabolicamente adaptados, pois têm uma utilização 
menor de glicose e um metabolismo proteico mais elevado, que fornece energia (Deng & Swanson, 

2015; Wernimont et al., 2020).   

Apesar das diferenças descritas anteriormente, a composição do microbioma gastrointestinal em 

cães e gatos saudáveis é, na sua base, muito semelhante (Hoffmann et al., 2016). Isto não significa 

que não existam diferenças entre ambos, nomeadamente entre raças, idade, género, constituição 

genética, doenças e respetivo tratamento e áreas geográficas. Estes fatores resultam numa diversidade 

individual entre espécies, mas também entre indivíduos da mesma espécie, tendo cada animal uma 

composição individual (Deusch et al., 2015; Wernimont et al., 2020). Nas Figuras 1 e 2 observam-se 
os microrganismos bacterianos dominantes no trato gastrointestinal de cães e gatos (Grześkowiak et 

al., 2015).   

Apesar de ser conhecido que existem variações ao longo do trato gastrointestinal, quer seja de 

acordo com a sua taxonomia ou número, a maioria dos estudos publicados foram realizados utilizando 

amostras fecais, que não traduzem as diferenças nas distintas regiões. As amostras fecais apresentam 

como vantagem a maior facilidade na recolha de amostra e menores questões éticas associadas 
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comparativamente à colheita de amostras provenientes de múltiplas porções do trato gastrointestinal 

(Alessandri et al., 2020).  

A biodiversidade e a quantidade microbiana gastrointestinal em animais saudáveis vai aumentando 

gradualmente ao longo do trato gastrointestinal (Honneffer et al., 2017; Ritchie et al., 2008;  Suchodolski 

et al., 2008). A composição varia entre 102 a 1010 unidades formadoras de colónias (ufc)/g de conteúdo 

luminal, sendo que no estômago e intestino delgado o número é significativamente mais baixo que no 

trato gastrointestinal distal (Ritchie et al., 2008). No intestino delgado estão presentes bactérias 
aeróbias e também anaeróbias (Alessandri et al., 2020). No cólon e no ceco, os locais com maior 

fermentação do trato gastrointestinal, verifica-se a proliferação de bactérias anaeróbias, pela ausência 

de oxigénio (Honneffer et al., 2017;  Suchodolski, 2016;  Suchodolski et al., 2008).  

Apesar das diferenças no microbioma entre os animais de companhia, (Handl et al., 2011; Jha et 

al., 2020), são de forma comum predominantes os filos Fusobacteria, Bacterioidetes, Firmicutes, 

Proteobacteria e Actinobacteria (Alessandri et al., 2020; Handl et al., 2011; Minamoto et al., 2012; 

Ritchie et al., 2008; Wernimont et al., 2020). No filo Firmicutes as bactérias com maior 

representatividade pertencem à classe Bacilli, Clostridia e Erysipelotrichi. Estes números são comuns 
a cães e gatos, não existindo diferenças entre o seu trato gastrointestinal. Apesar das classes não 

apresentarem uma variação marcada entre espécies, dentro destas ocorre uma especificação sendo 

que a classe Bacilli está representada predominantemente pelo género Streptococcus e Lactobacillus 

em cães e Enterococcus e Lactobacillus em gatos (Handl et al., 2011). A classe Clostridia encontra-se 

representada por clusters de Clostridium IV (família Ruminococcaceae e Faecalibacterium prausnitzii), 

XI (família Peptostreptococcaceae) e XIVa (família Lachnopsiraceae e Blautia), enquanto a classe 

Erysipelotrichi se encontra representada pelos géneros Turicibacter, Catenibacterium e Coprobacillus 

(Handl et al., 2011; Pilla & Suchodolski, 2020; Ritchie et al., 2008). Os filos bacterianos mais comuns 

do microbioma de gatos saudáveis inclui Enterobacteriaceae, Bacterioides spp, Helicobacter spp, 

Fusobacterium spp, Firmicutes, incluindo clusters IV e XIVa de Clostridium spp, e Faecalibacterum spp. 

(Honneffer et al., 2014; Ritchie et al., 2008; Tizard & Jones, 2018). 

Nas amostras fecais existe a predominância de Firmicutes em ambas as espécies (Alessandri et 

al., 2020), mais especificamente os clusters XIVa e IV de Clostridium, mas também Bacteroides e 

Prevotella (Handl et al., 2011; Honneffer et al., 2014; Ritchie et al., 2008). Nos casos em que foi possível 

recolher amostras gástricas verificou-se uma maior prevalência de Helicobacter representando mais de 
90% das leituras de sequenciação (Honneffer et al., 2014). No duodeno identificaram-se 

Enterobacteriaceae, Clostridiales, Bacterioales e Lactobacilales (Honneffer et al., 2014).  

O género Fusobacterium, pertencente ao filo Fusobacteria, encontra-se presente em número 

significativo no trato gastrointestinal de animais de companhia, sendo considerado um dos principais 

constituintes do microbioma gastrointestinal. Apesar de presente em ambas as espécies, este género 

tem uma menor abundância relativa em gatos (Alessandri et al., 2020; Suchodolski et al., 2008). 

Apresenta-se no trato gastrointestinal de animais carnívoros saudáveis, não sendo associada a sua 

presença a doença gastrointestinal (Deng & Swanson, 2015).  
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Os filos Proteobacteria e Actinobacteria estão representados em menor quantidade relativamente 

aos filos Bacteroidetes, Firmicutes, e Fusobacteria que são predominantes no microbioma intestinal 

(Tun et al., 2012). Destes, Actinobacteria tem uma maior abundância em felinos enquanto que 

Proteobacteria apresenta uma abundância mais marcada no trato gastrointestinal de caninos 

(Alessandri et al., 2020; Handl et al., 2011).  

Apesar dos constituintes do microbioma canino e felino serem semelhantes e a sua constituição 

incluir os mesmos microrganismos, como já foi referido anteriormente, este pode variar de acordo com 
vários fatores tanto exógenos como endógenos, sendo um destes fatores doenças gastrointestinais 

(Deng & Swanson, 2015). 

A saúde dos animais de companhia está intimamente ligada à sua interação com o microbioma 

gastrointestinal. Tal como acontece em humanos, um desequilíbrio no microbioma gastrointestinal 

destes animais pode resultar na proliferação de agentes patogénicos entéricos ou na alteração dos 

mecanismos fisiológicos e metabólicos essenciais para o hospedeiro que dependem destes 

microrganismos, podendo resultar em doença gastrointestinal (Deng & Swanson, 2015).  

 

1.2 Métodos de estudo da componente bacteriana do microbioma gastrointestinal 
 

Nos estudos pioneiros que pretendiam identificar os constituintes do microbioma, foram utilizados 
métodos tradicionais, baseados em culturas microbianas, cuja contagem apresentava valores baixos, 

entre 102 a 105ufc/g (Honneffer et al., 2014). Estes métodos baseavam-se na cultura e posterior 

isolamento e identificação dos microrganismos presentes nas amostras de acordo com as suas taxas 

de crescimento. A identificação através de culturas era utilizada maioritariamente para determinar se 

existia ou não uma infeção ativa ou para efetuar antibiogramas, permitindo a identificação de agentes 

patogénicos entéricos tais como Salmonella spp. ou Campylobacter spp. (Johnston et al., 2000; Pepin-

Puget et al., 2020). O método de cultura, apesar das vantagens, apresenta várias desvantagens, tal 
como a necessidade de processamento imediatamente após recolha, dado que os resultados são 

afetados pelas condições laboratoriais utilizadas. A complexidade do ambiente gastrointestinal resulta 

numa dificuldade na sua replicação em laboratório e, desta forma a avaliação da biodiversidade 

intestinal é difícil de efetuar por métodos de cultura, só permitindo a avaliação de constituintes 

específicos que beneficiem das condições laboratoriais (Hoffmann et al., 2016; Suchodolski, 2016).  

Atualmente as limitações dos métodos de cultura foram ultrapassadas por métodos de identificação 

mais recentes tais como tecnologias de sequenciação molecular. Estas permitem um maior 

conhecimento e uma avaliação mais precisa do microbioma gastrointestinal, com metodologias 
independentes de culturas microbiológicas, que incluem a avaliação metagenómica e 

metatranscriptómica (Alessandri et al., 2020).  

A avaliação metagenómica permite efetuar o estudo da composição e funções da comunidade 

microbiana intestinal. Permite a identificação de bactérias que não têm classificação taxonómica e para 

as quais ainda não foi possível a cultura in vitro. Para além das bactérias, também é possível a deteção 

e identificação de outros microrganismos que habitam o trato gastrointestinal e que também compõem 
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o microbioma intestinal, também é possível (Blake & Suchodolski, 2016; Hamady & Knight, 2009). Estes 

microrganismos incluem protozoários, fungos, archaea e vírus (Suchodolski, 2011). As funções, 

interações e influências destes microrganismos no estado de saúde dos hospedeiros ainda são 

desconhecidas, sendo necessários mais estudos para avaliar a prevalência e abundância dos mesmos 

no trato gastrointestinal (Blake & Suchodolski, 2016). 

O primeiro método molecular a ser utilizado foi o método de sequenciação do gene 16s rRNA. Este 

aplica primers universais para amplificação pela técnica de Reação em cadeia da polimerase (PCR do 
inglês polymerase chain reaction) e sequenciação subsequente de uma ou múltiplas regiões 

hipervariáveis (Dams et al., 1988; Hamady & Knight, 2009). Este método apresenta algumas limitações, 

não existindo consenso entre a comunidade científica sobre os primers mais adequados para a 

amplificação ou qual região hipervariável do gene 16S rRNA para maior especificidade taxonómica. 

Para além disto, este método normalmente permite apenas a identificação bacteriana taxonómica até 

ao género, e apresenta falhas na identificação na identificação de grupos taxonómicos bacterianos sub-

representados. Isto leva a que os resultados sejam parciais de acordo com o estudo efetuado e primers 

escolhidos (Alessandri et al., 2020). 
 Atualmente existe outro método para determinar o perfil microbiano, pela sequenciação do 

espaçador interno transcrito, que permite uma maior precisão taxonómica, pois utiliza um marcador 

filogenético mais específico permitindo uma identificação mais precisa em termos de espécie e até 

subespécie. A única desvantagem é que este método apenas se encontra disponível para géneros 

microbianos específicos tais como Bifidobacterium ou Lactobacillus (Milani et al., 2014, 2018). Também 

existe a opção de utilizar a técnica de sequenciação metagenómica shotgun que, para além de 

identificar a composição de acordo com a taxonomia, confere também informação acerca do conteúdo 
e funções dos microrganismos. Apesar de ter maior precisão, esta técnica tem também um custo muito 

superior às técnicas apresentados anteriormente, pelo que a maior parte dos estudos publicados 

apresenta resultados utilizando as técnicas descritas anteriormente (Alessandri et al., 2020).  

O método de hibridização in situ fluorescente (FISH do inglês fluorescence in situ hybridization) 

permite estudar a população bacteriana in situ, ou seja, as bactérias que se encontram nos tecidos, 

permitindo preservar o biofilme. Desta forma, é possível avaliar a quantidade e diversidade bacteriana 

nos tecidos analisados (Amann et al., 2001; Giaretta et al., 2020). Esta técnica permite superar técnicas 

tais como o PCR, que permitem a deteção de bactérias, mas oferecem informação limitada acerca da 
sua distribuição e número (Amann et al., 2001). A técnica de FISH permite identificar as bactérias 

através de sondas de moléculas de rRNA, que através de fluorescência permitem a sua análise (Amann 

et al., 2001; Garraway et al., 2018; Giaretta et al., 2020). 
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Figura 1 – Microrganismos bacterianos dominantes nos diferentes segmentos do trato gastrointestinal de 

caninos (Adaptado de Grześkowiak et al., 2015). 

 
 

 

                             
Figura 2 – Microrganismos bacterianos dominantes nos diferentes segmentos do trato gastrointestinal de 

felinos  (Adaptado de Grześkowiak et al., 2015). 
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1.3 O Microbioma na doença Gastrointestinal 
 

 Nas doenças gastrointestinais ocorrem alterações da barreira epitelial intestinal, com variação 

na permeabilidade da membrana que eventualmente originam uma perturbação da homeostasia 

intestinal (Honneffer et al., 2014). Da mesma forma, mudanças abruptas na composição e/ou na 

quantidade de microrganismos presentes no microbioma, tal como em alterações na atividade funcional 

do microbioma podem resultar numa desregulação da resposta imunitária. Esta alteração traduz-se na 

ativação de um processo inflamatório, com consequente aumento de suscetibilidade a infeções 

oportunistas. Uma ou várias destas perturbações da homeostasia gastrointestinal estão normalmente 
associadas ao desencadeamento de doenças tais como enteropatias crónicas, diarreia aguda 

hemorrágica ou não-hemorrágica ou mesmo neoplasias em cães e gatos (Alessandri et al., 2020; Kieler 

et al., 2016; Minamoto et al., 2012; Suchodolski & Markel, et al., 2012).  As alterações na 

permeabilidade da membrana vão resultar em maior biodisponibilidade de oxigénio no lúmen intestinal 

resultante da inflamação da mucosa. A permeabilidade também interfere na composição do 

microbioma, sendo que a inflamação leva a uma alteração pelo favorecimento de microrganismos 

anaeróbios facultativos tais como da família Enterobacteriaceae (Alessandri et al., 2020; Janeczko et 

al., 2008). A alteração do metabolismo dos ácidos biliares encontra-se muitas vezes associada à 
inflamação intestinal porque a bílis é essencial para a digestão e absorção de lípidos, e tem um papel 

anti-inflamatório significativo. Os ácidos biliares primários são transformados em ácidos biliares 

secundários pela comunidade microbiana presente no lúmen intestinal através de reações de 

desconjugação e desidroxilação. Os metabolitos produzidos acumulam-se no lúmen com posterior ação 

anti-inflamatória (Suchodolski, 2016).  

 Os ácidos biliares de cadeia curta têm também função anti-inflamatória. Aquando da disbiose 

intestinal, estes encontram-se em concentrações baixas devido a um decréscimo significativo de certos 
géneros ou espécies bacterianas que fermentam hidratos de carbono complexos. Os ácidos biliares de 

cadeia curta estimulam a diferenciação de linfócitos T CD4+ (do inglês T helper -Th) que são 

precursores de células T reguladoras (Treg) (Alessandri et al., 2020;  Suchodolski, 2016).  

 Os estudos que investigam as alterações do microbioma em doença gastrointestinal são 

numerosos. Contudo, ainda não foi possível chegar a uma conclusão se as alterações taxonómicas 

microbianas que ocorrem no intestino são a causa ou o efeito de doenças inflamatórias intestinais. Nos 

animais de companhia, o diagnóstico de doença inflamatória intestinal é efetuado geralmente apenas 

após descartar outras doenças, nomeadamente após um ensaio empírico de antibioterapia. A ausência 
de resposta ao tratamento poderá permitir o diagnóstico, contudo a alteração resultante no microbioma 

dificultará a  interpretação da composição do mesmo (Pilla & Suchodolski, 2020). A investigação neste 

campo vai ser essencial para identificar possíveis biomarcadores que permitam diagnosticar doença 

inflamatória intestinal (IBD do inglês inflammatory bowel disease) numa fase mais inicial da doença e 

também para modular possíveis intervenções terapêuticas, sendo importante continuar a investigação 

para identificar as alterações microbianas e metabólicas (Blake & Suchodolski, 2016). 
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 A etiologia de enteropatias crónicas, tais como IBD e neoplasias alimentares, permanece 

desconhecida. Os estudos nesta área sugerem que a disbiose gastrointestinal poderá ter influência na 

mesma, sendo que estudos utilizando regiões hipervariáveis do gene 16S rRNA demonstraram que as 

enteropatias crónicas caninas estão associadas a alterações na composição microbiana 

gastrointestinal, nomeadamente na diversidade e aumento seletivo de espécies bacterianas 

(Allenspach et al., 2010; Cassmann et al., 2016; Suchodolski et al., 2010;  Suchodolski, Dowd, et al., 

2012; Xenoulis et al., 2008). 
Recentemente o estudo da constituição do microbioma gastrointestinal e a sua incidência e 

influência nas doenças crónicas gastrointestinais tem vindo a aumentar (Wernimont et al., 2020). A IBD 

tem recebido maior atenção, sendo que os estudos são realizados sobretudo em cães. Em comparação 

com cães saudáveis, os cães com enteropatias crónicas apresentam menores concentrações de ácidos 

gordos de cadeia curta, tal como alterações na composição o microbioma fecal (Minamoto et al., 2019). 

Os gatos com IBD também apresentam alterações na composição microbiana intestinal quando 

comparados com gatos saudáveis. Em gatos com linfoma gastrointestinal, o género Fusobacterium 

spp. encontra-se aumentado em comparação com gatos com IBD (Garraway et al., 2018).  
 

2. Doença inflamatória intestinal 
 

A IBD é um termo que se refere a doenças gastrointestinais que são caracterizadas por sinais 

clínicos gastrointestinais persistentes ou recorrentes que se encontram associados a um infiltrado 

inflamatório intestinal, ou seja, com evidências histológicas de inflamação intestinal (Ettinger et al., 

2017).  

A etiologia de IBD em cães e gatos permanece desconhecida. Em medicina humana a etiologia 

também não é totalmente conhecida, sendo considerado que estão envolvidos fatores ambientais, para 
além da composição do microbioma intestinal e respostas imunes desreguladas em hospedeiros 

geneticamente suscetíveis a doença gastrointestinal, no caso de doença de Crohn e colite ulcerativa 

(Jergens, 2012). O estudo de IBD em animais de companhia também sugere que os fatores genéticos 

e o tipo de bactérias entéricas têm interferência no desenvolvimento de doença, podendo mesmo o 

hospedeiro ter respostas imunes anormais à flora comensal resultando em inflamação (Ettinger et al., 

2017; Jergens, 2012). A bibliografia que sustenta a consideração da importância genética refere a 

predisposição que algumas raças caninas apresentam no desenvolvimento de doenças inflamatórias 

intestinais específicas. A título de exemplo, as enteropatias imunoproliferativas na raça Basenjis, as 
enteropatias com perda de proteína na raça Soft coated Wheaton Terrier, e a colite granulomatosa na 

raça Boxer (Jergens, 2012; Handl et al., 2013; Magro et al., 2013). Os Pastores Alemães demonstram 

suscetibilidade a enteropatias crónicas caracterizadas por inflamação linfocítica-plasmocítica com 

resposta ao tratamento com antibióticos, dieta ou imunossupressores (Allenspach et al., 2010). A 

disbiose intestinal também está correlacionada com inflamação gastrointestinal, pois quando ocorre 

uma mudança na composição do microbioma há um desequilíbrio que poderá eventualmente resultar 
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na inflamação intestinal e posterior evolução para IBD (Cassmann et al., 2016; Honneffer et al., 2014; 

Lyu et al., 2020).  

As manifestações clínicas de IBD são variadas, sendo que os sinais clínicos apresentados se 

encontram relacionados com os órgãos afetados, sendo muitas vezes intermitentes devido às 

diferentes fases da doença, que poderá estar ativa ou inativa. A IBD canina e felina tem maior incidência 

em animais de meia idade ( Jergens, 2012; Cerquetella et al., 2010). Os sinais clínicos mais frequentes 

são a diarreia e o vómito, sendo comum estarem associados a anorexia relacionada com inflamação 
grave ou polifagia com perda de peso significativa. A gravidade pode variar entre indivíduos 

dependendo da extensão e das porções anatómicas afetadas ( Jergens, 2012;  Jergens et al., 2003). 

Nos gatos o sinal clínico mais comumente associado a IBD é o vómito. Estes animais têm predisposição 

para o desenvolvimento de triadite, podendo a inflamação intestinal estar também associada a 

inflamação pancreática e hepática ( Jergens, 2012).  

Clinicamente o diagnóstico de IBD é geralmente feito por exclusão, sendo que é necessário 

associar um bom exame clínico a exames complementares de diagnóstico poderá fim de excluir 

doenças que mimetizem a IBD  (Jergens, 2012; Cerquetella et al., 2010). A avaliação histopatológica 
das amostras recolhidas do sistema gastrointestinal continua a ser o exame de diagnóstico considerado 

golden standard para a IBD (Couëtil et al., 2007). A inflamação intestinal é comprovada através de 

biópsia, que pode ser realizada através de endoscopia, colonoscopia ou laparotomia exploratória, 

dependendo das circunstâncias de cada animal (Cerquetella et al., 2010). A endoscopia vai permitir 

uma visualização da mucosa sendo os achados mais comuns em IBD canina e felina a friabilidade da 

mucosa, a presença de tecido de granulação e erosões na mucosa (Jergens, 2012; Allenspach et al., 

2007;  Suchodolski et al., 2010; Zentek et al., 2007). As amostras obtidas por endoscopia podem não 
ser suficientes, pois não é possível recolherem-se amostras de porções do íleo, que conferem maior 

valor de diagnóstico (Garraway et al., 2018). Na endoscopia as alterações visualizadas em gatos não 

são compatíveis com o estado clínico do animal nem com os resultados histopatológicos das lesões ( 

Jergens et al., 2010) As amostras recolhidas podem não ser compatíveis com um diagnóstico, pelo que 

é recomendado que sejam recolhidas amostras na porção do íleo. Estas recolhas são importantes, 

visto que o linfoma intestinal é um diagnóstico diferencial de IBD em gatos (Evans et al., 2006). É 

importante salientar que o trato gastrointestinal tem uma extensão significativa, sendo que biópsias 

inconclusivas não excluem a possibilidade de existir doença inflamatória intestinal noutras localizações 
(Cerquetella et al., 2010). 

A histopatologia tem limitações tais como a interpretação entre patologistas nem sempre ser 

concordante, a qualidade das amostras pode variar de acordo com a técnica utilizada ou de acordo 

com o profissional que a executar, a amostra pode não apresentar alterações devido à sua localização, 

a distinção entre amostras sem alteração com enterite linfoplasmocitária leve são difíceis e a distinção 

entre amostras com enterite linfoplasmocitária grave e linfoma também é complicada (Jergens, 2012; 

Willard et al., 2002). A padronização da avaliação histopatológica entre patologistas não é fácil, pelo 

que foram criados critérios de avaliação histológica, em formato de orientações (descritos na Tabela 1 
e 2). Apesar da falta de consenso entre especialistas, é recomendada a utilização destes critérios 
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aquando da interpretação das amostras, de forma a tentar reduzir variações (Couëtil et al., 2007; Day 

et al., 2008). 

 
Tabela 1 - Orientações Histopatológicas para o Diagnóstico de IBD em cães e gatos – Avaliação da mucosa 
duodenal (Adaptado de ACIVM Consensus Statement - Endoscopic, Biopsy, and Histopathologic Guidelines for 
the Evaluation of Gastrointestinal Inflammation in Companion Animals) (Day et al., 2008) 

 
 

Características Morfológicas Avaliação de alterações 

Atrofia das vilosidades Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Lesão Epitelial Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Distensão das criptas Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Linfangiectasia Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Fibrose da mucosa Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Inflamação Avaliação de alterações 

Linfócitos Intraepiteleais  Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Linfócitos na lâmina própria Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Neutrófilos na lâmina própria  Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Eosinófilos na lâmina própria Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 
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Tabela 2 - Orientações Histopatológicas para o Diagnóstico de IBD em cães e gatos - Avaliação da mucosa do 
cólon (Adaptado de ACIVM Consensus Statement - Endoscopic, Biopsy, and Histopathologic Guidelines for the 
Evaluation of Gastrointestinal Inflammation in Companion Animals) (Day et al., 2008) 

 
 

 
 

 

 

 

Características Morfológicas Avaliação de alterações 
Lesão epitelial de superfície Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Hiperplasia das criptas Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Dilatação/Distorção das criptas Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Fibrose/Atrofia da mucosa Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Inflamação Avaliação de alterações 
Linfócitos na lâmina própria Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Macrófagos na lâmina própria Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Neutrófilos na lâmina própria  Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 

Eosinófilos na lâmina própria Normal 

Ligeiramente alterado 

Moderadamente alterado 

Gravemente alterado 
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2.1 Alterações da composição do microbioma gastrointestinal em IBD 
 
Os cães com IBD apresentam alterações na composição do microbioma gastrointestinal, sendo 

que a disbiose se encontra identificada como uma alteração do microbioma no geral, aliada à 

diminuição de espécies que produzem ácidos gordos de cadeia curta (Omori et al., 2017; Wernimont 

et al., 2020). A abundância relativa de Fusobacteria, do filo Bacteriodetes, nomeadamente 

Bacterioidaceae e Prevotellaceae, do filo Firmicutes que inclui Megamonas, Ruminococcus, 

Faecalibacterium, Blautia, Turicibascter e da família Lachnospiracae, encontra-se reduzida quando 
comparada com controlos saudáveis (Minamoto et al., 2015; Ramadan et al., 2014;  Suchodolski, Dowd, 

et al., 2012;  Suchodolski, Markel, et al., 2012). Em animais saudáveis nos quais avaliaram as bactérias 

aderentes em amostras de mucosa intestinal utilizando a técnica de sequenciação do gene 16S rRNA, 

demonstrou-se um aumento significativo de Fusobacteria, Clostridiales, Bacterioidaceae e 

Prevotellacae. Demonstrou-se também que os cães diagnosticados com IBD possuíam um aumento 

no número de bactérias do género Proteobacteria, incluindo Acinetobacter e Diaphorobacter, 

relativamente aos animais saudáveis  ( Suchodolski, Dowd, et al., 2012). Foi igualmente descrito um 
aumento de bactérias da família Enterobacteriacae em cães diagnosticados com IBD, particularmente 

E. coli (Alessandri et al., 2020; Minamoto et al., 2015;  Suchodolski, Dowd, et al., 2012). Esta bactéria 

encontrou-se maioritariamente aderida ao epitélio celular ou mesmo no interior da mucosa intestinal 

(Cassmann et al., 2016). De acordo com outro estudo mais recente, E.coli encontrou-se aumentada 

em cães com enteropatias crónicas, apesar de Helicobacter spp. e Akkermansia spp. estarem 

diminuídas (Giaretta et al., 2020). Em humanos, o género Akkermansia spp. tem uma abundância 

significativa no trato gastrointestinal, contudo de acordo com um estudo recente, este não tem um 

número significativo em animais de companhia. Em humanos este género está associado a função de 
degradação do muco gastrointestinal (Garcia-Mazcorro et al., 2020).  

Os diferentes métodos de identificação da população microbiana gastrointestinal demonstram 

resultados que diferem entre si, apesar de serem utilizadas as mesmas amostras. Uma estudo de cães 

com IBD, através de bibliotecas genómicas de clones 16s rRNA identificou-se uma maior abundância 

de Proteobacteria e abundâncias reduzidas de Clostridia. A análise das mesmas amostras utilizando 

amplificação do gene 16s rRNA baseado em pirosequenciação 454 obteve resultados de maior 

abundância de Proteobacteria mas menor abundância de Clostridia, Fusobacteria, Bacteriodaceae e 

Prevotellaceae ( Suchodolski et al., 2010;  Suchodolski, Dowd, et al., 2012). 
 A principal bibliografia referente a alterações de microbioma em animais de companhia é 

baseada em amostras fecais, sendo a informação sobre a distribuição espacial da microbiota na 

mucosa é mais limitada. Estudos envolvendo a técnica de FISH demostraram que existem diferenças 

na composição da microbiota da mucosa gastrointestinal entre cães com enteropatia crónica e cães 

saudáveis. Nos animais com IBD, observou-se um aumento na concentração de Bacterioides, 

Enterobacteriacae em amostras da mucosa do íleo e do ceco. Nas amostras de íleo verificou-se um 

aumento de Clostridia e nas amostras de cólon um aumento de E.coli. (Cassmann et al., 2016) O 
aumento de E.coli e outras Enterobacteriacae destacou-se com relevância científica pois demostra uma 
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alteração em amostras fecais e intestinais concordante com outros estudos em cães, gatos e humanos, 

com utilização de métodos diferentes dos métodos de identificação de microrganismos (Allenspach et 

al., 2010; Cassmann et al., 2016; Janeczko et al., 2008;  Suchodolski et al., 2010;  Suchodolski, Dowd, 

et al., 2012; Xenoulis et al., 2008). A variedade dos resultados pode depender não só da diferença entre 

amostras e métodos (Deng & Swanson, 2015), mas também da própria variabilidade do microbioma 

em si, sendo que este difere entre indivíduos e depende de vários fatores referidos anteriormente como 

por exemplo a idade, o ambiente e a administração de fármacos como antibióticos (Alessandri et al., 
2020).  

A Tabela 3 sumariza as alterações do microbioma gastrointestinal em cães diagnosticados com 

IBD. 
Tabela 3 – Alterações do microbioma gastrointestinal em cães diagnosticados com IBD. (IBD do inglês 
inflammatory bowel disease; FISH do inglês fluorescence in situ hybridization; PCR do inglês polymerase chain 
reaction) 

Referência Tipo de 
amostra 

Amostra (n) Método Alteração 

(Giaretta et al., 

2020) 

Biópsia 

intestinal 

Controlos (n=11) 

Enteropatia 

inflamatória crónica 

(n=22) 

FISH ­Enterobacteriacae, E.coli 

¯Helicobacter 

 

(Cassmann et 

al., 2016) 

Biópsia 

intestinal  
Controlos (n=15) 

IBD (n=19) 

Adenocarcinoma (n=9) 

Linfossarcoma (n=3) 

FISH ­Bacterioides, 

Enterobacteriacae, Clostridia, 

E.coli 

(Xu et al., 2016) Amostra fecal Controlos (n=10) 

IBD (n=23) 

Pirosequenciação 454 ¯Lactobacillus 

(Rossi et al., 

2014) 

Amostra fecal IBD (n=20) 

Controlo (n=10) 

Biópsias de cães 

eutanasiados (n=3) 

qPCR ¯Faecalibacteriumspp, 

Turibacterspp 

( Suchodolski, 

Markel, et al., 

2012) 

Amostra fecal 

 

Controlo (n = 32) 

Diarreia agudanão 

hemorrágica (n= 12) 

Diarreia aguda 

hemorrágica (n= 13) 

IBD idiopática, ativa e 

controlada (n = 10) 

Pirosequenciação 454 ­Sutterella, 

Clostridiumperfringens 

¯Blautia, Ruminococcaceae, 

Turibacter 

( Suchodolski, 

Markel, et al., 

2012) 

Biópsia 

duodenal 

Controlo (n = 6) 

IBD idiopática, ativa e 

controlada (n = 14) 

Pirosequenciação 454 

e 

qPCR 

­Proteobacteria 

¯Fusobacteria, 

Bacterioidacae, Clostridiales, 

Prevotellaceae 

( Suchodolski et 

al., 2010) 

Biópsia 

duodenal 

Controlo (n=7) 

IBD (n=7) 

Biblioteca genómica de 

clones (gene 16s 

rRNA) 

­Proteobacteria 

¯Clostridia 

(Xenoulis et al., 

2008) 

Raspagem 

duodenal  

Controlo (n=9) 

IBD (n=10) 

Biblioteca genómica de 

clones 
­Enterobacteriacae 
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Existem poucos estudos sobre as alterações do microbioma em gatos com doença 

gastrointestinal (Lyu et al., 2020). No entanto algumas alterações já foram descritas. Os gatos com IBD 

apresentam também uma redução na abundância geral de microrganismos gastrointestinais, sendo 

que Bacterioides, Bacteriodetes, a família Ruminococcaceae e o género Turicibacter encontram-se 

reduzidos quando comparados com controlos saudáveis (Inness et al., 2007; Lyu et al., 2020; Marsilio 

et al., 2019). Gatos com diarreia crónica apresentaram uma abundância elevada de Erysipelotrichia e 

do género Lactobacillus  ( Suchodolski et al., 2015). Um estudo em que foi avaliada a composição do 
microbioma gastrointestinal em gatos diagnosticados com IBD ou Linfoma intestinal, demonstrou que 

a abundância de Enterobacteriacae e Streptococcacae se encontrava elevada enquanto que a 

abundância de Ruminococcacae, Turicibacteracae, Bifidobacterium e Bacteroidetes se encontrava 

reduzida (Marsilio et al., 2019). 

A Tabela 4 sumariza as alterações do microbioma gastrointestinal em gatos diagnosticados 

com IBD. 

 

 
Tabela 4 - Alterações do microbioma gastrointestinal em gatos diagnosticados com IBD (IBD do inglês 
inflammatory bowel disease; FISH do inglês fluorescence in situ hybridization) 

 

 

3. Linfoma Alimentar 
 

O linfoma é a neoplasia mais comum em gatos, sendo que a localização anatómica mais 

comum é o trato gastrointestinal (Barrs & Beatty, 2012; Gieger, 2011; Guillermo Couto, 2001; Richter, 

2003). O linfoma alimentar (LA; Sin. Linfoma gastrointestinal) caracteriza-se pela infiltração de linfócitos 

neoplásicos e pode ocorrer afeção dos gânglios linfáticos mesentéricos (Barrs & Beatty, 2012; Gieger, 

2011).  

Referência Tipo de 
amostra 

Amostra (n) Método Alteração 

(Marsilio et al., 

2019) 

Amostra fecal  Controlo (n=38) 

IBD (n=13) 

Linfoma de baixo grau 

(n=14) 

Sequenciação Illumina ­ Enterobacteriacae, 

Streptococcacae 

¯ Ruminococcacae, 

Turicibacteracae, 

Bifidobacterium, 

Bacterioidetes 

(Janeczko et al., 

2008) 

Biópsia 

duodenal 

Controlo (n=10) 

IBD (n=17) 

FISH  ­  Enterobacteriacae 

 

(Inness et al., 

2007) 

Amostra fecal Controlo (n= 34) 

IBD (n=11) 

FISH ­ Desulfovibrio  

¯ Total de bactérias, 

Bifidobacterium spp., 

Bacterioides 
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Os fatores de risco incluem infeção  pelo vírus da leucemia felina (FeLV do inglês feline 

leukaemia vírus), o vírus da imunodeficiência felina (FIV do inglês feline immunodeficiency vírus) 

(Lingard et al., 2009; Louwerens et al., 2005) e inflamação intestinal crónica (Barrs & Beatty, 2012). O 

FeLV é considerado um retrovírus oncogénico, apesar de no caso do LA, apresentar a menor 

associação oncogénica comparativamente a outras localizações anatómicas. No LA apenas uma 

reduzida proporção (0-12%) dos animais são positivos ao antigénio do FeLV (Stützer et al., 2011). No 

caso do FIV, a infeção deste vírus resulta num risco mais elevado de desenvolvimento de linfócitos 
neoplásicos comparativamente a gatos não infetados (Barrs & Beatty, 2012).  

O LA pode ser diagnosticado em gatos com 1 até aos 20 anos de idade, sendo a média de 

idade 13 anos (Louwerens et al., 2005). Os sinais clínicos mais característicos são a perda de peso, 

vómito, diarreia, anorexia ou hiporexia, e letargia (Barrs & Beatty, 2012; Fan, 2003; Gieger, 2011; 

Richter, 2003).  

Histologicamente o LA pode ser diferenciado em subclassificações de acordo com o grau 

histológico como segue: baixo grau (LGAL do inglês low grade alimentary lymphoma), grau intermédio 

(IGAL do inglês intermediate grade alimentary lymphoma) e alto grau (HGAL do inglês high grade 

intermediate lymphoma) (Valli et al., 2000).  

O diagnóstico de LA pode ser efetuado com recurso a vários testes, sendo indispensáveis o 

hemograma, um painel bioquímico, testes de FIV e FeLV, análise de urina e testes de função da tiróide 

(Gieger, 2011). A ecografia abdominal permite avaliar possíveis alterações. Contudo as alterações 

detetadas no exame ecográfico são difíceis de diferenciar de IBD, particularmente no caso de LGAL. 

Estas incluem aumento da espessura da parede intestinal, embora também possam apresentar 

ausência de alteração, com preservação da diferenciação entre camadas intestinais (Carreras et al., 
2003; Lingard et al., 2009). Também pode estar presente linfadenomegalia, intussuscepção, e massas 

intestinais diferenciáveis (Gieger, 2011). No caso de HGAL, os achados ecográficos incluem 

espessamento intestinal transmural, alteração da disposição das camadas intestinais, hipomotilidade 

localizada, linfadenomegalia, alterações de ecogenicidade da parede intestinal e a presença de massas 

intestinais (Zwingenberger et al., 2010). O diagnóstico final de LA é efetuado através de histopatologia, 

podendo as amostras ser recolhidas utilizando o método de punção aspirativa por agulha fina (PAAF) 

de massas intestinais ou gânglios linfáticos aumentados. No caso de inflamação intestinal generalizada, 

recomenda-se a realização de biópsias intestinais (Gieger, 2011; Paulin et al., 2018; Richter, 2003).  
O LA é menos comum em cães, representando apenas 7% dos linfomas caninos. 

Frequentemente encontra-se confinado ao trato gastrointestinal, embora também possa estar envolvido 

no linfoma multicêntrico (Rassnick et al., 2009). Tal como nos gatos, os sinais clínicos incluem vómito, 

diarreia, perda de peso, anorexia e letargia. Ao exame físico os achados mais frequentes são ascite, 

má condição corporal, massa abdominal palpável e espessamento das ansas intestinais (Frank et al., 

2007; Gieger, 2011; Rassnick et al., 2009)    
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3.1 Alterações do microbioma em linfoma alimentar 
 

O papel do microbioma na imunidade e homeostasia gastrointestinal já foi descrito 
anteriormente. Em humanos e animais de laboratório existe uma associação causal entre a presença 

de infeções bacterianas invasivas da mucosa gastrointestinal persistentes em linfoma gastrointestinal 

(Hoehne et al., 2017), sendo que vários estudos revelam que as bactérias invasivas da mucosa 

gastrointestinal promovem uma inflamação crónica de mucosa. Esta inflamação resulta num ambiente 

propício a possíveis alterações malignas, nomeadamente linfomagénese (Perry et al., 2013; Tsai et al., 

2017; Yamamoto & Schiestl, 2014). A patogenia de 20% de doenças malignas em humanos inclui 

desequilíbrios microbianos, incluindo neoplasias gastrointestinais, nas quais se incluem 
adenocarcinomas colorrectais e carcinomas gástricos (Garraway et al., 2018). Em gatos com linfoma 

de grau elevado, foram detetadas bactérias invasivas da mucosa utilizando a técnica de FISH (Hoehne 

et al., 2017), contrastando com animais diagnosticados com IBD, que apresentam bactérias aderentes 

da mucosa, ao invés de bactérias invasivas (Janeczko et al., 2008). Desta forma, verifica-se uma 

associação entre uma alteração da composição do microbioma gastrointestinal e a inflamação da 

mucosa gastrointestinal e malignidade linfoide gastrointestinal (Allenspach et al., 2010; Hoehne et al., 

2017; Janeczko et al., 2008;  Suchodolski et al., 2010;  Suchodolski, 2011b; Xenoulis et al., 2008). 

Um estudo que avaliou a presença de bactérias invasivas em linfoma gastrointestinais em 
gatos com linfoma de baixo grau (n=33) e linfoma de alto grau (n=17) detetou bactérias invasivas da 

mucosa gastrointestinal em 82% dos gatos com linfoma de grau elevado e em 18% dos gatos com 

linfoma de baixo grau. A alteração da estrutura da mucosa, nomeadamente dos enterócitos, pode 

resultar numa maior concentração bacteriana (Hoehne et al., 2017). Os animais diagnosticados com 

linfoma de grau elevado estão mais predispostos a translocação bacteriana, septicémia e peritonite 

devido à presença de bactérias invasivas no interior dos vasos sanguíneos (29%) e na serosa (57%)  

(Hoehne et al., 2017; Richter, 2003; Wilson, 2008). Em humanos, a doença de Crohn também apresenta 

inflamação intestinal crónica. A gravidade de inflamação e ulceração gastrointestinal encontra-se 
relacionada com alterações  da distribuição espacial de bactérias intestinais em humanos com doença 

de Crohn bem como em roedores utilizados como modelos de ileíte (Baumgart et al., 2007; Craven et 

al., 2012). 

Em medicina humana existe um aumento do risco de neoplasias colorrectais e pancreáticas 

quando associados à presença de Fusocabacterium spp., nomeadamente Fusobacterium nucleatums, 

sendo que contribuem para a tumorogénese, pois interferem com a morfologia celular levando à sua 

expansão (Garraway et al., 2018; Gholizadeh et al., 2017; Nosho et al., 2016).  
Em gatos saudáveis os números de Bacterioides são mais elevados comparativamente a gatos 

com IBD em estudos realizados utilizando amostras fecais (Inness et al., 2007;  Suchodolski et al., 

2015). Em biópsias intestinais de felinos com linfoma gastrointestinal de baixo grau, bactérias 

Bacterioides-Prevotella encontram-se em quantidades superiores quando comparadas com felinos 

diagnosticados com IBD, de acordo com amostras de biópsia intestinal (Garraway et al., 2018). Em 
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humanos, o aumento de Bacterioides spp. está descrito como estando associado a um aumento das 

suas subespécies enteropatogénicas (Purcell et al., 2017; Wexler, 2007). Nos gatos diagnosticados 

com linfoma gastrointestinal de baixo grau, o aumento de Bacterioides spp. também poderá estar 

relacionado com subespécies enteropatogénicas (Garraway et al., 2018).  

Em cães, gatos e humanos com inflamação intestinal crónica, a população de 

Enterobacteriaceae encontra-se aumentada enquanto que Clostridium spp. se encontra diminuída e 

com menor diversidade (Garraway et al., 2018; Inness et al., 2007;  Suchodolski et al., 2010;  
Suchodolski, Dowd, et al., 2012;  Suchodolski, Markel, et al., 2012). Em gatos com enteropatias crónicas 

identificou-se um decréscimo de Faecalibacterium spp. enquanto que Enterobacteriaceae se 

encontrava aumentada em felinos com diarreia e também em cães com IBD ( Suchodolski, Dowd, et 

al., 2012; Vázquez-Baeza et al., 2016).   

 Um estudo recente revelou alterações significativas na composição bacteriana do microbioma 

em cães com linfoma gastrointestinal, nomeadamente aumento da família Eubacteriaceae, pertencente 

à ordem Clostridiales (Omori et al., 2017). A família Clostridiales inclui o género Clostridium, sendo que 

esta compreende membros dos clusters IV e XIVa que produzem ácidos gordos de cadeia curta e 
butirato, clusters estes que tem potencial para induzir células T reguladoras (Tregs) em ratos e 

humanos, respetivamente (Atarashi et al., 2011, 2013).  

 Em ratos utilizados como modelos de cancro colorretal associou-se Bacterioides e 

Parabacterioides a tumorigénese (Zhu et al., 2014) e em cães com linfoma gastrointestinal encontrou-

se um aumento significativo de Parabacterioides (Omori et al., 2017). Sendo assim, é possível que esta 

espécie possa ter alguma influência no desenvolvimento de linfoma canino gastrointestinal, podendo 

refletir a gravidade da doença (Omori et al., 2017).      
  

4. Considerações finais 
 

A componente bacteriana do microbioma gastrointestinal tem influência na saúde gastrointestinal 

dos animais de companhia (Blake & Suchodolski, 2016). A sua composição pode ser alterada por 

fatores exógenos ou endógenos, sendo que a sua composição poderá ter alterações significativas no 

caso de enteropatias crónicas (Honneffer et al., 2017; Inness et al., 2007; Richter, 2003; Ritchie et al., 

2008; Wernimont et al., 2020). 

Atualmente existem métodos que permitem identificar as bactérias que coabitam com os 

hospedeiros, formando o microbioma gastrointestinal, tais como o PCR, FISH, Pirosequênciação 454, 
entre outros (Alessandri et al., 2020; Amann et al., 2001; Blake & Suchodolski, 2016; Giaretta et al., 

2020; Guard et al., 2015). Desta forma é possível avaliar a composição microbiana em animais 

saudáveis e comparar com a composição microbiana de animais com doença gastrointestinal 

(Honneffer et al., 2014). 

A bibliografia consultada descreve alterações na composição microbiana na presença de doença 

gastrointestinal, sendo que na presente dissertação foram abordadas a IBD e o linfoma alimentar. 

Diferentes estudos comprovam que existem diferenças na composição do microbioma bacteriano entre 
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animais saudáveis (controlo) e animais diagnosticados com IBD (Cassmann et al., 2016; Giaretta et al., 

2020; Guard et al., 2015; Rossi et al., 2014;  Suchodolski et al., 2010;  Suchodolski, Markel, et al., 2012; 

Xenoulis et al., 2008; Xu et al., 2016). Em gatos com IBD, apesar de menor número de bibliografia 

disponível, foram descritas alterações microbianas intestinais (Inness et al., 2007; Janeczko et al., 

2008; Marsilio et al., 2019). No caso do linfoma alimentar, existem também estudos que comprovam 

também alterações do microbioma bacteriano em animais de companhia (Garraway et al., 2018; 

Hoehne et al., 2017; Omori et al., 2017). Em ratos de laboratório e em Humanos, também existem 
alterações do microbioma gastrointestinal no caso de Linfoma Alimentar (Purcell et al., 2017; Wexler, 

2007). 

O estudo do microbioma bacteriano gastrointestinal em animais de companhia é importante, pois 

no futuro o conhecimento da sua composição poderá ser não só permitir a orientação do tratamento 

como auxiliar no prognóstico.  
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