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lntroduzione 

Cos'e il Microbioma 

Non siamo mai veramente soli. Ciascuno di noi ospita una fiorente 
popolazione di microrganismi organizzati in comunita e situate ovunque 
nel nostro corpo: pelle, bocca, intestine ... Siamo un "super-organismo· 
composto da cellule umane e non umane. La maggior parte dei batteri 
non provoca malattie, anzi! Gli studi scientifici dell'ultimo decennio ci 
spiegano come e perche i batter i  che vivono in simbiosi con noi siano 
essenziali per ii nostro benessere: i microbi digeriscono ii cibo per 
generare nutrienti per le nostre cellule, sintetizzano vitamine, 
metabolizzano i farmaci, detossificano le molecole cancerogene, 
generano energia e stimolano ii rinnovo cellulare dell'intestino oltre ad 
attivare e supportare ii sistema immunitario. II microbioma si modifica 
in funzione della dieta, dell'attivita fisica, delle medicine assunte e 
sempre piu studi correlano la composizione del microbioma a stati 
patologici quali, ad esempio, obesita, patologie cardiovascolari, malattie 
autoimmuni, depressione: le cosiddette "malattie del progresso" che 
affliggono sempre piu i paesi piu ricchi. 

Perche conoscerlo 

Un microbiota sano ci protegge da diverse malattie perche ci aiuta a 
mantenere gli equilibri del nostro organismo e regolare le tunzioni 
metaboliche e immunitarie. L'insorgenza di tali patologie, al contrario, 
puo essere favorita da un'alterata composizione dell'ecosistema 
(disbiosi). Anche disturbi ricorrenti di lieve o moderata entita (coliti 
episodiche, diarree ricorrenti, stipsi, flatulenza, difficolta digestive e 
disturbi uro-ginecologici) possono essere dovute ad un microbiota dalla 
composizione non equilibrata. Conoscere la composizione del nostro 
microbiota significa avere uno strumento per mantenerlo in stato di 
equilibria (eubiosi), grazie ad opportune modifiche della dieta e dello 
stile di vita, integrazioni con pre- e probiotici o con nutrienti in grado di 
favorire il mantenimento o ii recupero di un protilo sano. 
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Phylum Batterico Perc.entuale di Abbondanza Valo,e Rifelimento 

Firmkutes .: I 3S,80 [32.1S -65.321 

Bacteroidetes ! • 60,36 [19 ,29 • 6MJ] 

Proteobacteria 1.87 [l.47-9.S9) 

Vemicomicrobia • 0,65 [0,00-169) 

cyanobacteria 0.00 [0,00 -1.79] 

Tenerkute:s • us· [0,00·1.11] 

Actioobacteria • o.os [0,00 -0,83] 

wryarcha.eota 0,00 [0,00-0,00] 

Spirochaetes 0.00 [0,00 -0,00) 

Lenli�ptia.e,ae 0,00 [0,00 • 0,00) 

Fusob�.cteria 0.00 [0,00 • 0,00] 

Elusimicrobia 0,00 [0,00 • 0,00) 

0,01 0,1 1 10 100 

Abbondanza. Relativa (%) 

Phylum • Nella r1orma • Fuorioonna ----- Mediana 



am1g 1e a enc e 
principali 
Le famiglie batteriche sono 
raggruppamenti di generi microbici 
che mostrano una funzione 
relativamente simile e studiata nel 
microbiota intestinale umano. 

L'intervallo di riferimento e
rappresentato dai box verde scuro e 
verde chiaro e dalle linee laterali. I 
valori degli intervalli e dei dati sono 
descritti a destra di ogni box. 
L"asterisco (*) ed ii colore rosso 
indicano un valore tuori range. Ogni 
box verde del grafico mostra una 
linea tratteggiata nel punto in cui e
piu probabile trovare il dato dei 
soggetti sani. 

Ogni punto indica la percentuale 
con la quale una determinata 
famiglia batterica e presente sul 
totale deU·ecosistema batterico del 
campione. Le famiglie identificate 
da un punto rosso possono 
costituire un elemento di disbiosi 
poiche sono presenti con 
un·abbondanza superiore o inferiore 
rispetto ai parametri considerati per 
i controlli sani. mentre le famiglie 
che rientrano nei parametri sono 
rappresentati da un punto blu. 

Famlglla Batterica 

Bacteroiclaceae 
ladmo!,J)iraceae 

Ruminococcaceae 
Prevotellaceae 
Rl�enellaceae • 

Alcaligenacea.e 
Veillonellateae 

Porphyromonadaceae 
Venucomicrobi ceae 

Ei:ysipelotiichaceae 
Oostridfaceae 

Enterobacteriac ae 
OllisteMenellaceae 
8ifidobacteriaceae • 

streptococcaceae 
Desullovibrionateae 1 

Pasteurellaceae 
Oxalobacteraceae • 

Peptococcaceae 
Coriobacteriaceae • 

Turicibacieraceae 
Lact.obacillaceae 
Eriterococcaceae 

Eubacteriace-ae 
$u((iniliibriMaceae 
Leucooostocaceae 

Pept�treptococcaceae 
Methanobacteriaceae 
Campylobacteraceae 

Fus.obacteriaceae 

0,01 

- ,Fam Dominante

Percentuale di Abbondariza Valore Riferimento 

• 2.66'' [3,1!1-49.81) 

21,76 [11,89-31,19] 

S,79 [5,73 - 25,30] 

• �6.)J. [0.00 • H.90] 

0.01' [O.SO-4.83] 

1.43 [0,46-uaJ 

1,4S [0,S3 - 3,88] 

0.59 [0,07 -3,33) 

0.6.S [0,00-2JJ) 

us• [0.06 - lJl] 

• 0,19 [O,U-0,86) 

i • 0.13 [0.00 - 0.SS) 

0.39 [0.00 • 0.761 

0.03 [0,00 - 0.63) 

• 0.12 [0,00-0J4] 

• 0.21 [0,00 • 0,26) 

• 0,09 [0,00- 0,16] 

0.02 [0,00-0.12) 

• 0;07 [0,00-0.12) 

0;02 [0,00-0.0ll] 

0;01 [0,00 -0.06) 

0.00 [0.00 • 0.02] 

0.00 [0,00 • 0,01] 

0.00 [0,00 • 0,00) 

0,00 10,00 • 0,00] 

0;00 [0,00·0.00] 

0.00 [0.00-0.00] 

0;00 [0,00-0.00] 

Q;OO [0,00-0.00) 

0;00 [0,00 -0.00] 

0,1 1 10 100 

Abbondanza Relativa (%) 
Fam Subdominante • Nellanorma • Fuorinorma ... ........ Mediana 
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