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Az Ön személyes mikrobiom jelentése

Az Endobiom mikrobiom-elemzés célja a székletben található összes baktérium vizsgálata újgenerációs

génelemzéssel. Az elemzés segítségével kizárólag a baktériumok 16S génjét határozzuk meg. Ez lehetővé

teszi, hogy osztályozni lehessen a bélrendszerben lévő baktériumokat és - az Endobiom tudásbázisának

segítségével - tudományosan megalapozott következtetéseket vonjunk le az Ön egészségére vonatkozóan.

A mikrobiális összetétele javítható. Az Ön diverzitása átlag alatti. Próbáljon meg javítani rajta. Úgy tűnik,

kiegyensúlyozott étrendet követ. Azonban a bélbaktériumok segíthetnek a bevitt táplálék még hatékonyabb

felhasználásában. Van lehetőség az egészségi állapota javítására, különösen az alábbi egészségügyi

állapotok tekintetében: Súly, Bél-máj tengely, Bél-szív tengely, Az ízületek egészsége, Gyulladás.

Személyes fejlesztési javaslatait az "Ajánlások" című részben találja. 22.

Mikrobiális összetétel

Fejleszthető!

Táplálkozás

Fejleszthető!

Egészség

Fejleszthető!

5/9

Kérem, vegye figyelembe: Egy mikroorganizmus kimutatása ezzel az elemzéssel nem jelenti azt, hogy az

összefüggésbe hozható egy betegséggel. Hasonlóképpen, egy mikroorganizmus kimutatásának elmulasztása

ezzel az elemzéssel nem zárja ki a betegséget okozó mikroorganizmus jelenlétét. Más organizmusok is jelen

lehetnek, amelyeket nem mutat ki az ez az elemzés. Ez az elemzés nem helyettesíti a mikroorganizmusok

azonosítását szolgáló vagy az azok antimikrobiális érzékenységét kimutató korábbi módszereket.
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Az Ön személyes mikrobiom-jelentése átfogó és sok ismeretet tartalmaz a baktériumok az egészségére

gyakrolt hatásáról. Az alábbiakban összefoglaljuk a legfontosabb eredményeket.

Az eredményekkel kapcsolatos további információk a részletes oldalakon találhatók - kérjük, használja a

tartalomjegyzéket.

Mikrobiális összetétel

Index Érték Átlagos Referencia tartomány

Sokszínűség 5,53 5,62 - 6,42 Fejleszthető !

Fajgazdagság 195 202 - 320 Fejleszthető!

Fajok egyenletessége 0,73 0,72 - 0,78 Kiváló!

Táplálkozás

Paraméter Eredmény Átlagos Referencia tartomány

Enterotípus - Enterotípus 2 (Prevotella)

Kalóriabevitel 0,5 1,1 - 1,8 Fejleszthető !

Súly Fejleszthető!

Cukoranyagcsere 64 100 Jól van!

Lipid anyagcsere 87 100 Jól van!

Vitamin anyagcsere 68 100 Jól van!

Fehérje anyagcsere 106 100 Átlagon felüli!

Egészség

Gyulladás

Bélnyálkahártya

Irritábilis bél szindróma

Bél-agy tengely

Bél-szív tengely

 

Bél-máj tengely

Bél-bőr tengely

Inzulin egyensúly

Az ízületek egészsége

Mikrobiom jelentés

Mintavétel 
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egyedi az Ön mikrobiomja.

.............................................................................................................................................4

....................................................................................................................................................................4

....................................................................................................................................................................5

....................................................................................................................................................................6

....................................................................................................................................................................7

Mikrobiális összetétel

Az összes baktérium áttekintése

Sokszínűség

Fajgazdagság és egyenletesség

Probiotikus baktériumok

Tudja meg, milyen hatással

vannak a bélbaktériumai a

táplálékfelvételére.

.............................................................................................................................................8

....................................................................................................................................................................8

....................................................................................................................................................................9

....................................................................................................................................................................10

....................................................................................................................................................................11

....................................................................................................................................................................12

Táplálkozás

Enterotípus

Kalóriabevitel

Súly

Vitamin- és fehérje-anyagcsere

Cukor- és zsíranyagcsere

Tudja meg, milyen

egészségügyi állapotokkal

hozhatók összefüggésbe a

baktériumai.

.............................................................................................................................................13

....................................................................................................................................................................13

....................................................................................................................................................................14

....................................................................................................................................................................15

....................................................................................................................................................................16

....................................................................................................................................................................17

....................................................................................................................................................................18

....................................................................................................................................................................19

....................................................................................................................................................................20

....................................................................................................................................................................21

Egészség

Gyulladás

Bélnyálkahártya

Irritábilis bél szindróma

Bél-agy tengely

Bél-szív tengely

Bél-máj tengely

Bél-bőr tengely

Inzulin egyensúly

Az ízületek egészsége

 

.............................................................................................................................................22

.............................................................................................................................................29

.............................................................................................................................................32

.............................................................................................................................................33

Fejlesztésre vonatkozó ajánlások

Baktériumok listája

A tesztről

Hivatkozások

Mikrobiom jelentés

Mintavétel 

2021. március 8.

Tartalomjegyzék

Minta azonosító: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Tartalomjegyzék - Oldal 3/40

M
IN
T
A



Az összes baktérium áttekintése

Az Ön mikrobiomja egyedi. Ezért az Ön bélrendszerében lévő baktériumok összetétele eltérhet az átlagos

baktériumokétól.

Leírás

Az emberi bélrendszert öt baktériumtörzs (törzs) uralja: Actinobacteriota (Actinobacteria), Bacteroidota

(Bacteroidetes), Firmicutes, Proteobacteria, Verrucomicorbiota (Verrucomicrobia). Ezek a bonyolult nevek a

baktériumtörzsek taxonóját (osztályozását) írják le. 

Minél tovább olvassa a személyes beszámolóját, annál jobban megérti majd. Ebben a fejezetben

összehasonlítjuk az Ön bélbaktériumainak összetételét a populáció átlagos értékeivel. Mivel az Ön

mikrobiomja egyedi, normális, hogy az Ön értékei eltérnek az átlagtól. 

Az összes baktériumtípus teljes listáját a ""baktériumok listája"" című fejezetben találja. 

 

 

A megadott referencia- és átlagértékek főként a felméréseinken alapulnak: összegyűjtött adatok, valamint a az általunk elemzett

vagy részben általunk is elkészített tanulmányok. Az olyan adatok alapján, mint például az életkor, a biológiai nem, a lokáció, és a

korábbi betegségek -, melyeket a kérdőíves felmérésekből nyerünk - modellezünk és mintacsoportokat állítunk fel.

Részletes információk

Típus Ön (%) Népesség (%)

Actinobacteriota 0,34% 0,80%

Bacteroidota 63,27% 37,87%

Firmicutes 33,95% 51,80%

Proteobacteria 1,41% 2,77%

Verrucomicrobiota 0,57% 1,69%

 

Actinobacteriota

Bacteroidota

Firmicutes

Proteobaktériumok

Verrucomicrobiota

0,5 Az Ön értéke (%)

 Népesség átlag (%)
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Sokszínűség

Az Ön mikrobiom sokfélesége lehetne jobb is. Erősítse mikrobiomjának sokféleségét személyre szabottan.

Leírás

A diverzitás a mikrobiom változatosságát írja le, és magában foglalja a fajgazdagságot és a fajok

egyenletességét. A diverzitás azt jelzi, hogy a különböző baktériumtípusok egyenletesen fordulnak-e elő a

bélrendszerben, vagy egyes baktériumtípusok dominálnak. 

 

A Shannon-index (diverzitás) a leggyakrabban használt numerikus mutató e biológiai sokféleség ábrázolására.

Minél több különböző baktériumtípus oszlik el egyenletesen a bélrendszerben, annál nagyobb a bélrendszer

sokfélesége és annál rugalmasabb a mikrobiom.

Kockázati tényezők

A személyes mikrobiomot különböző környezeti hatások, például az antibiotikum-bevitel, fertőzések, külföldi

tartózkodások, kiegyensúlyozatlan étrend, növekvő életkor vagy dohányzás- egyénileg alakítják.

 

Fejleszthető !

Shannon-index (a mikrobiom sokfélesége)

Alacsony Átlagos 

(5,62 - 6,42)

Magas

5,53
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Fajgazdagság

A különböző baktériumfajok száma a bélben érték}. A bélrendszerében lévő mikrobiális sokféleség lehetne jobb

is. Alkalmazza a személyre szabott ajánlást (a jelentés végén) a bélrendszerében élő fajok számának növelése

érdekében.

Leírás

A fajgazdagság a bélrendszerben található különböző baktériumtípusok számát írja le. Egy változatos

mikrobiomban a különböző baktériumfajok nagy száma hozzájárulhat ahhoz, hogy a baktériumok számos

különböző funkciót végezzenek. Ennek következtében a teste jobban tudja hasznosítani a táplálékot és a

tápanyagokat, valamint könnyebben kezeli a stresszt és az alultápláltságot.

 

Fejleszthető!

Különböző baktériumok száma

Alacsony Átlagos 

(202 - 320)

Magas

Fajok egyenletessége

Az Ön mikrobiomja kiegyensúlyozott. Ez azt jelenti, hogy a baktériumok egyenletesen oszlanak el.

Leírás

A fajegyenlőség azt fejezi ki, hogy egy baktériumfaj milyen gyakran fordul elő a bélrendszerben a többi

baktériumfajhoz képest. Minél magasabb az egyenletesség, annál kiegyensúlyozottabb a különböző

baktériumok fajonkénti eloszlása. 

Például 2% Lactobacillusok, 98% Lactobacillusok. Az enterococcusok alacsony fajegyenletességet mutatnak,

míg az 50% Lactobacilli, 50% Enterococcis magas fajegyenletességet mutat.

 

Kiváló!

Pielou-index (a mikrobiom egyensúlya)

Alacsony Átlagos 

(0,72 - 0,78)

Magas

195

0,73

Mikrobiom jelentés

Mintavétel 

2021. március 8.

Mikrobiális összetétel

Minta azonosító: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Mikrobiális összetétel - Oldal 6/40

M
IN
T
A



Probiotikus baktériumok

Sok probiotikus baktériummal rendelkezik.

Leírás

Az Egészségügyi Világszervezet (WHO) meghatározása szerint a probiotikumok olyan élő mikroorganizmusok,

amelyek jótékonyan hatnak az egészségre, ha megfelelő mennyiségben adagolják. Az itt felsorolt probiotikus

baktériumok jellemzően a könnyen hozzáférhető élelmiszerekben vagy probiotikumokban találhatók.

Részletes információk

Baktérium Az Ön eredménye Probiotikus baktériumot tartalmazó élelmiszer

Bifidobacterium

46 47 48 49 50 51 52 65 66 67 68 69

Normál

Akkermansia muciniphila

68

Normál

Lactobacillus

53 54 55

Normál

 

Kiváló!

nagyon jó

javítható

Mikrobiom jelentés
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Enterotípus

Ez az enterotípus különösen gyakori a vegetáriánusok körében. A Bacteroides (1. enterotípus) csak 10

vegetáriánusból 1-ben van jelen. A Prevotella baktériumok elsősorban a bélnyálkahártya nyálkahártyáján

található cukorfehérje-komplexeket bontják le. Ezenkívül ezek a baktériumok elsősorban B1-vitamint (tiamin) és

B9-vitamint (folsav) termelnek. Az enterotípus 2 az egészséges bélrendszer gyakori erős indikátora és jó

szénhidráthasznosító. Az enterotípus továbbá képes a cukrot gyorsan lebontani és tárolni.

Leírás

Bár a mikrobiom olyan egyéni, mint az ujjlenyomat, mégis nagyjából felosztható egy alapvető mikrobiomra, az

úgynevezett enterotípusra. Az enterotípus az élet első éveiben alakul ki. Ez független a nemtől, az életkortól

vagy a földrajzi származástól. Az Ön enterotípusa elsősorban a genetikával és az étkezési szokásokkal függ

össze. Minden enterotípusban más-más baktériumnemzetség dominál.

Három enterotípust különböztetünk meg:

Enterotípus 1 

= Különösen azok számára, akik gyakran esznek húst: Bacteroides 

49,50,51

.

Enterotípus 2 

= Különösen azok számára, akik vegán vagy vegetáriánus ételeket fogyasztanak: 49,50,53,96.

Enterotípus 3 

= Különösen a kiegyensúlyozott étrendet kedvelők számára: Ruminococcus 

49,51

 

Enterotípus 2 (Prevotella)

Mikrobiom jelentés

Mintavétel 
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Kalóriabevitel

A Firmicutes és a Bacteroidetes aránya a bélrendszerében lehetne jobb is. A Firmicutes magas aránya

összefügg a túlsúllyal, míg a Bacteroidetes nagy mennyisége rossz kalóriafelhasználással, sőt néha még

alultápláltsággal is jár. Személyre szabott ajánlásaiban megtudhatja, hogyan javíthatja a Firmicutes és a

Bacteroidetes arányát.

Leírás

A vastagbélbaktériumok leggyakoribb képviselői a Bacteroidetes és a Firmicutes. A Firmicutes képes a nem

emészthető rostokat felhasítani és ""rossz időkre"" elraktározni. Ezáltal több energiát adnak a szervezetnek,

amikor szükség van rá. Bacteroidetes száma megnő, amint a testtömeg csökken. Ezért következtetni lehet

arra, hogy mennyire jó a kalóriafelhasználás a szervezetben, ami viszont súlygyarapodáshoz vezet. Ha

kalóriaszegény étrenddel fogyunk, ez az arány általában szintén csökken.

 

Fejleszthető !

A Firmicutes és a Bacteroidetes aránya

Alacsony Átlagos 

(1,1 - 1,8)

Magas

0,5

Mikrobiom jelentés
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Súly

Támogassa baktériumait néhány apró trükkel. Ezeket megtalálja a személyes fejlesztési javaslatok között.

Leírás

Egyes baktériumok befolyásolhatják, hogy mennyire könnyen hízik vagy fogy. Itt láthatók azok a baktériumok,

amelyek megvédik a túlsúlytól. A bélbaktériumok részt vesznek a táplálék hasznosításában. Befolyásolhatják,

hogy mennyi kalóriát vesz magához a táplálekból.  

Az azonban nem jelenti azt, hogy azok az emberek, akikben hiányoznak bizonyos baktériumok, túlsúlyosak

lennének. Csak azt, hogy bizonyos baktériumok segíteni tudnak lefogyni vagy visszafogni a testsúlyt.

Szakirodalmi hivatkozások

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bacteroides

104 107 108

Alacsony

Barnesiella

106

Normál

Butyricimonas

113

Normál

Parabacteroides distasonis

107 108 110 114

Normál

Lachnospiraceae

103

Alacsony

Coprococcus catus

112

Normál

Lachnospira

52 76

Normál

Oscillospira

103 104

Normál

Dialister

105

Normál

Akkermansia muciniphila

76 99 100 101 102

Normál

 

Fejleszthető!

nagyon jó

javítható

Mikrobiom jelentés

Mintavétel 
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Vitamin anyagcsere

Leírás

A vitaminok létfontosságú anyagok, és szükségesek az energiatermeléshez, az immunrendszer működéséhez,

a véralvadáshoz és más funkciókhoz. Ásványi anyagok, amelyek a vitaminokkal együtt a mikrotápanyagok

csoportjába tartoznak, és fontos szerepet játszanak a növekedésben, a csontok egészségében, a

folyadékegyensúlyban és számos más folyamatban. 

Egyes baktériumok maguk is képesek vitaminokat előállítani. Többek között B6-vitamint, B7-vitamint, folsavat

és K vitamint állítanak elő,

 

Fehérje anyagcsere

Leírás

A fehérjék végzik a legtöbb munkát a sejtben, például a szövetek növekedését és fenntartását, az enzimek és

hormonok termelését, a savak és bázisok koncentrációjának szabályozását a vérben és más testnedvekben,

valamint az immunrendszerben a fertőzések leküzdésére szolgáló antitestek képződését. Hasonlóképpen, a

fehérjéknek raktározási funkciójuk van (pl. a ferritin, amely a vasat tárolja), és ellátják a szervezetet energiával.

A fehérjék fontos építőkövei (aminosavak) az arginin, a fenilalanin, a triptofán és a tirozin.

 

B6-vitamin 47

B7-vitamin 73

Folsav 75

K-vitamin 74

Átlagos

 

Arginin 109

Fenilalanin 151

Tryptophan 16

Tirozin 148

Átlagos
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Cukoranyagcsere

Leírás

A szervezet a szükséges energia mintegy felét szénhidrátokból nyeri. Az étrendi szénhidrátok három fő

kategóriába sorolhatók: 

�. cukrok, például kristálycukor és gyümölcslevek

�. keményítő, például a rizsben és a gabonafélék

�. rostok, például a zöldségekben és a diófélékben találhatóak. Valójában mi, emberek nem tudjuk

megemészteni az élelmi rostokat, pedig ezek táplálnak minket.

 

Lipid anyagcsere

Leírás

A zsírsavak és a foszfolipidek a zsírok fontos képviselői, amelyeket a bélbaktériumok feldolgoznak és

újra felhasználnak. A foszfolipidek a membrán fő képviselői közé tartoznak. A zsírsavak energiaforrásként

szolgálnak, fontosak az agy és az idegrendszer számára, a sejtek építőkövei és a hormonok

termelésének alapjai. 

A zsírsavak anyagcseréje magában foglalja az összes az étkezési zsírok lebontásában és a zsírsavak

felépítésében részt vevő folyamatot a bélben. Fontos összetevőket, mint például az étrendjében

szereplő zsírsavakat és foszfolipideket az emésztőszervek abszorbeálják.

 

Aminocukor 67

Pentóz 52

Szacharóz 69

Glükóz 69

Átlagos

 

Zsírsav 104

Foszfolipidek 69

Átlagos
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Gyulladás

Támogassa baktériumait néhány apró trükkel. Ezeket megtalálja a személyes fejlesztési javaslatok között.

Leírás

A bélbaktériumok vagy megvédhetik a szervezetet a gyulladástól, vagy gyulladásos folyamatokat

okozhatnak. Ezek a gyulladásos folyamatok a beleken kívül is előfordulhatnak. Ha a bélbaktériumok nincsenek

egyensúlyban, vagy túl sok gyulladáskeltő baktérium van a belekben, az ""szivárgó bél"" szindrómához

vezethet. Ez akkor következik be, amikor a baktériumokból vagy kórokozókból származó toxinok (káros

anyagcseretermékek) bejutnak a szervezetbe a bélgáton keresztül, és gyulladást okoznak. A gyulladásgátló

baktériumok védő hatással vannak a mikrobiomra

Kockázati tényezők

A gyulladásnak sokféle oka lehet. A mikrobiom egyensúlya nagy szerepet játszik. Azonban a fertőzések, a

gyógyszerek, a dohányzás, az alkohol, a magas cukortartalmú ételek és az epesavak megváltozott

összetétele szintén hozzájárulhat a gyulladáshoz.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Prevotella

122

Magas

Erysipelotrichaceae

124 135

Normál

Streptococcus

122 127 129

Normál

Intestinibacter

122

Normál

Sutterella

130

Normál

Enterobacteriaceae

136 143

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bifidobacterium

123 141

Normál

Clostridia

123 131

Alacsony

Ruminococcaceae

122

Alacsony

Akkermansia

132 133 137 138 139

Normál
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Bélnyálkahártya

Csak így tovább!

Leírás

A bélnyálkahártya nyálkája védőrétegként és gátként szolgál a káros anyagokkal szemben. Ezenkívül a nyálka

felszívja a folyadékokat és a tápanyagokat. Az Ön baktériumai határozzák meg, hogy a nyálkát mennyire

stimulálják vagy bontják le. A nyálka biztosítja, hogy az Ön bélbaktériumai elegendő távolságot tartsanak a

nyálkahártyától, hogy ne irritálják tartósan a helyi immunsejteket, ezáltal gyulladásos folyamatot indítsanak el

és megzavarják a barrierfunkciót. A regenerálódó baktériumok segítenek a bélnyálkahártya falának

megtartásában és a bélgyulladás csökkentésében. Ha a baktériumok egyensúlya megbomlik, a nyálka

fokozott lebomlása következhet be, ami ennek a fontos védőrétegnek a csökkenését eredményezi. A

bélbarrier-zavar egyik típusa az úgynevezett ""szivárgó bél"". 

Ez esetben a fokozott béláteresztő képesség a vékonybél nyálkahártya sejtjei közötti szoros kötések

meglazulása miatt alakul ki. Ezek a meglazult szoros kötések nem kívánt réseket hoznak létre, amely lehetővé

teszi, hogy kis mennyiségű méreganyag áthidalja a bélgátat, és így bejusson az Ön véráramába. Az

alacsonyabb diverzitás és a Firmicutesek a Bacteroideteshez képest megnövekedett aránya szintén döntően

befolyásolják az egészséges bélnyálkahártyát. Ezeket az értékeket az előző fejezetekben ismertettük.

Kockázati tényezők

A szivárgó bélrendszer kiváltó okai között szerepelnek a fertőzések, a gyógyszerek, a krónikus gyulladások és

a méreganyagok fogyasztása.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Collinsella

192 227

Normál

Bilophila

205 214 230

Normál

Sutterella

130 204 205

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Lactobacillus

193 194 195

Normál

Oscillibacter

214

Magas

Faecalibacterium prausnitzii

70 203 206 218 219 222 223

Normál

Ruminococcus

207 207 213 213 224 225

Normál

Akkermansia muciniphila

100 137 209 210 211 212 213 214 217

Normál
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Irritábilis bél szindróma

Csak így tovább!

Leírás

Az irritábilis bél szindróma az emésztőrendszer működési zavara. Bár ez a rendellenesség nem életveszélyes,

de gyakran csökkenti az életminőséget. Az irritábilis bél szindróma gyakran székrekedéssel, hasmenéssel és

fájdalommal jelentkezik, illetve a széklet állaga is megváltozhat.

Kockázati tényezők

Számos tényező okozhat irritábilis bél szindrómát. A stressz és az érzelmek gyakran társulnak ehhez a

rendellenességhez. A tüneteket súlyosbító és a fent felsorolt okokat felerősítő egyéb kiváltó okok közé tartozik

az alultápláltság és a tápanyagok hiánya, egyéb betegségek, toxinok, gyomorsavhiány, gyógyszerek,

fertőzések és bakteriális egyensúlyhiány.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Blautia

233 242 244 246 249

Normál

Dorea

235 236 242 244

Normál

Ruminococcus

242 252 254 255 256 257

Normál

Dialister

242 252

Normál

Veillonella

205 239 240 241 258

Normál

Gammaproteobacteria

244 259

Normál

Enterobacteriaceae

242 247 248 253 253 267

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bifidobacterium

236 250 254 255 258 259 260 261

Normál

Bacteroides

238 242 244

Alacsony

Odoribacter

241 242 244 265

Normál

Faecalibacterium prausnitzii

234 235 238 240 241 244 264 265 266 267

Normál

Akkermansia muciniphila

212 236 238 266

Normál
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Bél-agy tengely

Csak így tovább!

Leírás

Bél a fej fölött! Több mint 100 millió idegsejt köti össze a bélrendszert az aggyal. Ezért a bélrendszered

folyamatos információcserében áll az aggyal. A bélrendszer idegrendszere ugyanazokat a

neurotranszmittereket (sejtek között információátvivő anyagok) használja, mint az agy. Ezek az

információátvivők a mentális betegségekben, például a depresszióban is fontos szerepet játszanak. Az

emésztőrendszerben lévő baktériumok anyagcseréje megzavarhatja ezen információátvivő anyagok, mint

például a noradrenalinna, GABA- dopamin, szerotonin egyensúlyát.és így hatással lehet a kedélyállapotunkra.

Kockázati tényezők

Számos tényező hozzájárulhat a kedvetlenséghez vagy a depresszióhoz. Gyakran fizikai vagy a

körülményektől függő okok, mint például a krónikus betegség, hormonális egyensúlyhiány, állandó stressz és

konfliktusok, magány vagy más szerencsétlenségek.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Eggerthella

292 299 316 317

Normál

Bacteroidaceae

250 309

Alacsony

Paraprevotella

205 292 300

Magas

Alistipes

250 306 309 314 315

Normál

Turicibacter

205 292 316 317

Normál

Lachnospiraceae

250 287 288 289 290 308

Alacsony

Anaerostipes

287 292 299 312

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bifidobacterium

301 303 305 316 318 319

Normál

Coprococcus

295 298 307 308

Normál

Faecalibacterium

295 297 299 311 315

Normál

Ruminococcus

296 297 311 312 315

Normál

Dialister

43 307 311

Normál
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Bél-szív tengely

Támogassa baktériumait néhány apró trükkel. Ezeket megtalálja a személyes fejlesztési javaslatok között.

Leírás

Az érrendszer és/vagy a szív betegségei (szív- és érrendszeri betegségek) a lakosság körülbelül egyharmadát

érintik. A közelmúltban kimutatták, hogy a mikrobiom részt vesz az ilyen betegségek kialakulásában.

Kockázati tényezők

A baktériumok bizonyos anyagokat, például a kolint és az L-karnitint (a tojásban és a tejben található)

trimetilaminná metabolizálják. Ezek aztán a májban trimetilamin-N-oxidokká (TMAO) alakulnak át. A TMAO

elősegíti a koleszterin felszívódását, és így hozzájárulhat a szív- és érrendszeri betegségek kialakulásához.

Ezenkívül a bélnyálkahártya barrierfunkciójának zavara (lásd le bél) gyulladásos kaszkádot indíthat el. A

baktériumok anyagcseretermékei behatolhatnak a vérkeringési rendszerbe és hozzájárulhatnak az

érelmeszesedés kialakulásához (zsír, vérrögök, kötőszövet és kalcium lerakódása az erekben) és

szívelégtelenséghez ( szívizom gyengeség ).

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Alistipes

327 338 343 352

Normál

Parabacteroides

327 338 343

Normál

Desulfovibrio

327 338

Normál

Enterococcus

327 330

Normál

Hungatella

341 342 353

Normál

Enterobacteriaceae

337 352

Normál

Escherichia-Shigella

330 342

Magas

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bacteroides

343 345 352

Alacsony

Odoribacter splanchnicus

326

Normál

Prevotella

338 352

Magas

Roseburia

113 330 340 352 354 355

Normál

Faecalibacterium

330 352 354

Normál

Subdoligranulum

330

Normál
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Bél-máj tengely

Támogassa baktériumait néhány apró trükkel. Ezeket megtalálja személyes fejlesztési javaslatok között.

Leírás

A máj a legfontosabb anyagcsere-szerv. Ez a szervezet méregtelenítő központja, és alvadási faktorokat és

savakat termel. Az, hogy a májat mennyire használja napi szinten, az egészséges bélműködéstől függ. A

bélrendszere és a mája állandó kapcsolatban áll egymással, és a vérkeringésen (portális véna) keresztül

összeköttetésben állnak. A tápanyagok és a baktériumok összetevői ezen a nagy éren keresztűl jutnak a

májba. Az elemzés a bélbaktériumok és a nem alkoholos zsírmáj közötti összefüggésre összpontosít. Kérjük,

figyeljen a Firmicutes : Bacteroidetes arányára. Ez az érték az előző fejezetben található meg.

Kockázati tényezők

A bél-máj tengely egyensúlyhiányának kockázati tényezői gyakran az egészségtelen életmód és a

gyógyszerek. A bél-máj tengely egyensúlyhiánya gyakran a krónikus betegségek mellékhatásaként

jelentkezik.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Prevotella

372 373 376 387

Magas

Enterococcus

373 382 383

Normál

Streptococcus

363 373 384 385 386

Normál

Blautia

387 388

Normál

Veillonellaceae

365 367 373 375 382 383

Normál

Enterobacteriaceae

373 382 383

Normál

Haemophilus

373

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Odoribacter

366 367 385

Normál

Coprococcus

103 366 366 387

Normál

Oscillibacter

103 366 377 385 387 389

Magas

Oscillospira

376 386 392

Normál

Ruminococcaceae

103 364 365 369 372 375 382 383 385 387 391

Alacsony

Faecalibacterium

363 374

Normál
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Bél-bőr tengely

Csak így tovább!

Leírás

A bőre és a bélrendszere egyaránt sűrű érrendszeri struktúrával rendelkező, idegrostokban gazdag szerv.

Összességében a bél-bőr tengely egy összetett kommunikációs hálózatból áll, amely magában foglalja az

immunrendszert, a hormonrendszert (endokrin rendszer), a anyagcsere-rendszert és az idegrendszert. A

bélbaktériumok egyensúlyhiányát nemrégiben összefüggésbe hozták a pikkelysömörrel és az atópiával.

Kockázati tényezők

Stressz esetén bizonyos bélbaktériumok olyan neurotranszmittereket termelnek, amelyek negatív hatással

lehetnek a bőr működésére. Diéta és a gyógyszerek a tápanyagjelzésen és a hosszú láncú zsírsavakon

keresztül hathatnak a bőrre. Ezáltal egy specifikus fehérje (SREBP-1), valamint a zsírsavak lebontása

aktiválódik, ami viszont befolyásolja a bőr állapotát. Vegye figyelembe azt is, hogy a szivárgó bélrendszer

elősegítheti a pikkelysömör kialakulását.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Collinsella

411 412

Normál

Bacteroides

401 410 411 415 417

Alacsony

Parabacteroides

401 411 417

Normál

Lachnospiraceae

401 409 411

Alacsony

Blautia

411 412 413 416 417

Normál

Ruminococcaceae

411 416

Alacsony

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bacteroidaceae

409 411

Alacsony

Prevotellaceae

409 411

Magas

Prevotella

409 415

Magas

Rikenellaceae

411

Normál

Tannerellaceae

411

Normál
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Inzulin egyensúly

Csak így tovább!

Leírás

Az inzulin nevű hormont a hasnyálmirigy termeli, és a vércukorszintet szabályozza azáltal, hogy a b által

felszívott cukrot a sejtekbe szállítja. Attól függően, hogy étkezés után csökken-e és milyen gyorsan a vér

glükózszintje, láthatjuk, hogy a bo sejtek mennyire reagálnak az inzulinra. Ha a szint nem csökken egy

bizonyos időn belül, azaz a cukor felhalmozódik a vérerekben akkor ez cukorbetegségre utalhat. Az Ön

bélbaktériumai befolyásolják a cukor felszívódását és felhasználását, és így a vércukorszintjét is.

Kockázati tényezők

A mozgáshiány, a túlsúly és a stressz gyakran vezet az inzulin egyensúlyának felborulásához.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Collinsella

430 431 435 447

Normál

Eggerthella

109 428 447 448

Normál

Alistipes

448

Normál

Parabacteroides

432 448 450

Normál

Coprococcus

429

Normál

Ruminococcus

432 443 452 453

Normál

Veillonella

109 443 451 454

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Erysipelotrichaceae

448 452

Normál

Lachnospiraceae

439 448 452 453

Alacsony

Roseburia

440 441 443 448 453

Normál

Faecalibacterium

432 436 442 443

Normál
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Az ízületek egészsége

Támogassa baktériumait néhány apró trükkel. Ezeket megtalálja a személyes fejlesztési javaslatok között.

Leírás

A reumatoid artritisz egy autoimmun betegség, amely elsősorban az ízületeket érinti. Állandó gyulladáshoz és

az ízületek és csontok pusztulásához vezet, mivel a szervezet immunrendszere saját sejtstruktúrái ellen irányul.

A mechanizmus nagyon összetett, a veleszületett és szerzett immunválaszoktól függ. A bélnyálkahártya

áteresztőképessége és a mikrobiális egyensúlyhiányok szerepet játszanak, mivel felboríthatják az

immunrendszert.

Kockázati tényezők

A reumatoid artritisz genetikai, környezeti és hormonális tényezők eredménye. Bakteriális és vírusos

kórokozókat gyakran azonosítottak, mint az ízületek rossz egészségi állapotáért felelős kiváltó okot.

Szakirodalmi hivatkozások

Kapcsolódó baktériumok Az Ön

eredménye

Collinsella

192 464 474 480

Normál

Eggerthella

192 459 476 481

Normál

Prevotella

458 461 466 478 479 488

Magas

Bacilli

475 477

Normál

Lactobacillus

478

Normál

 

Védő baktériumok Az Ön

eredménye

Bifidobacterium

468 470 471 472 482 483

Normál

Bacteroidaceae

462 470

Alacsony

Bacteroides

458 460 462 463 465

Alacsony

Roseburia

463 484

Normál

Faecalibacterium prausnitzii

192 460 468 469 477

Normál
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Az ajánlásokról

Itt felsoroltuk az Ön javítására vonatkozó ajánlásokat. Ezek közül nem mindegyik vonatkozik Önre. Az

ételintoleranciákat és a személyes preferenciákat nem vettük figyelembe ezekben az ajánlásokban. Próbálja

meg kideríteni, hogy melyek a legjobbak az Ön számára, és melyiket tudja könnyen beilleszteni a mindennapi

életébe.

 

Személyes ajánlások

Naponta fogyasszon bogyókat — Sokszínűség

A bogyók polifenolokat tartalmaznak, melyek támogatják az egészségjavító baktériumok növekedését és

csökkentik a nemkívánatos bacilusokat. Egyes hasi baktériumok képesek lebontani a polifenolokat, a bogyók

ily módon üzemanyagként szolgálnak számukra. Táplálkozási javaslat: egyen egy marék bogyót minden nap.

Enterotípus 2 — Enterotípus

Ön valószínűleg elsősorban növényi szénhidrátokon alapuló étrendet folytat. A növényi alapú étrend számos

előnyt rejt magában a szervezet számára - például a gyümölcsökben, zöldségekben és teljes kiőrlésű

gabonafélékben gazdag, kiegyensúlyozott étrend védelmet nyújt az olyan betegségek ellen, mint az elhízás,

a magas vérnyomás és az érelmeszesedés. Enterotípusa sokféle zöldséget és gyümölcsöt kedvel (minél

változatosabb, annál jobb). A fehérje minősége döntő fontosságú, ezért figyelnie kell a biológiai értékre, és

sokféle fehérjeforrást kell kombinálnia. Jó fehérjeforrások a (hús, hal, tojás, tejtermékek, hüvelyesek, mint a

borsó, lencse, bab, csicseriborsó, ...). A napi fehérjeszükséglet 0,8 g fehérje/testsúlykilogramm.  

 

Az enterotípusának megfelelően az összetett szénhidrátok (teljes kiőrlésű, tönkölybúzából készült kenyér,

vadrizs, teljes kiőrlésű tészta) előnyösebbek, mint az egyszerű szénhidrátok (fehér kenyér, tészta). Tojás,

kukorica babtal, burgonya tojással, hüvelyesek gabonával (borsópörkölt rizzsel), köles tofuval, hüvelyesek állati

fehérjével és gabonával (borsóleves hússal és kenyérrel) nagyszerű példák az összetett szénhidrátokra és

nagy biológiai értékűek. Ami a zsírfogyasztást illeti, az olyan étrend, amely több telítetlen zsírsavat tartalmaz

(diófélék, lenmagolaj, avokádó), mint telített zsírsavakat, mint amilyenek a késztermékekben, állati eredetű

élelmiszerekben és hidrogénezett zsírokban találhatók, jót tenne a szervezetének. Ezen kívül az Ön

enterotípusa arra utal, hogy fontos a megfelelő B12-vitamin (kobalamin) vasellátás. 

 

Táplálkozási javaslat: 

a komplexebb összetett szénhidrátok: 1 szelet teljes kiőrlésű kenyér vagy zabpehely gabonafélék reggelire.

a telítetlen zsírsavakra vonatkozóan

egy evőkanál lenolaj naponta Több B12 érdekében valamilyen állati eredetű termék fogyasztása vagy B12-t

tartalmazó fogkrém használata naponta. Húsok citrommal, mert a C vitamin segíti a vas felszívódását. Vas

fogyaszttása után legalább 30 percig ne igyon kávét, mert az gátolhatja a vasfelvételt.
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A Bacteroidetesek kedvelt tápláléka — Kalóriabevitel

A Bacteroidetes (""karcsúsító baktériumok"") számára a zöldségek, gyümölcsök, diófélék és hüvelyesek a

legkedveltebb táplálékok. Próbáljon meg ezekből többet beiktatni a napi étrendjébe. A Német

Táplálkozástudományi Társaság legalább napi 30 gramm rostbevitelt ajánl. 

 

Táplálkozási javaslat: a 30 g rost eléréséhez mindössze 3 szelet teljes kiőrlésű tönkölybúzakenyérre, 1 almára

(150 g), 100 g áfonyára, 2 sárgarépára van szükség,

Csökkentse a kolinszintet (búzakészítmények, vaj, tojás). — Súly

A kolin csökkentése hosszú távon segíti a fogyást. A kolin részt vesz a hosszú szénláncú zsírsavak oxidatív

lebontásában a keletkező energia felszabadításában is. 

 

Táplálkozási javaslat: helyettesítse a búzakészítményeket tönkölybúza termékekkel.Kenjen avokádót vagy

túrót a kenyérre vaj helyett. Hetente legfeljebb 3 tojást fogyasszon.

Kerülje a cukrot — Bél-máj tengely

A fehér cukor és a fruktóz közvetlenül részt vesz a zsírmáj kialakulásában. Ügyeljen arra, hogy kevesebb cukrot

fogyasszon. Mind a fehér cukor, mind a túl sok fruktóz káros lehet. A fruktóz főként a szirupban, sok

üdítőitalban, kekszben, édességben és gyümölcsjoghurtban található. Próbálja meg elkerülni a rejtett cukrokat. 

 

Táplálkozási javaslat: csökkentse az olyan élelmiszerek fogyasztását, amelyek összetevői ""OSE""-re

végződnek, vagy olyan szavakat tartalmaznak, mint pl. SZIRUP, DEXTRIN, CUKOR az összetevők listáján. 

Különösen kerülje a szirupot, üdítőitalokat, kekszeket, édességeket és gyümölcsjoghurokat.

Egyen borbolyát! — Bél-szív tengely

A borbolya berberint tartalmaz, amely képes csökkenteni a trimetilamin-N-oxid (TMAO) mennyiségét, és így

pozitív hatással van a szív egészségére. 

 

Táplálkozási javaslat: hetente egyszer egy marék borbolya

Ez a kombináció a kulcs. — Az ízületek egészsége

A kurkuma antioxidáns hatása fokozható a D-vitamin és az omega-3 zsírsavak kombinálásával, ami javíthatja

az ízületi gyulladást. 

 

Táplálkozási javaslat: hetente háromszor együnk egy rántottát, amit egy csipetnyi kurkumával és őrölt borssal

fűszerezünk. Öntsünk rá lenolajat.
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Egyen egy maréknyi narancs vagy piros zöldséget mindennap. — Gyulladás

A gyulladással szemben segítenek az antioxidánsok, mint A vitamin és béta carotin fogyasztása. Még

hasznosabb ezek béta carophillel való kombinálása. Táplálkozási javaslat: A zsírban oldódó vitamin

felszívódásához naponta fogyasszon egy maréknyi narancs vagy piros színű zöldséget ( sárgarépa, paprika,

paradicsom ) egy darab sajttal. Fűszerezze a zöldséget bazsalikommal vagy oregánóval. Tökéletes étkezés a

paradicsomos, mozzareláás/kesusajtos, bazsalikomos és olivaolajos capri-saláta.

Inkább étcsokoládét egyen. — Cukoranyagcsere

A flavonoidok másodlagos növényi vegyületek, amelyek az étcsokoládéban is megtalálhatók. Anyagcsere-

támogató és antioxidáns hatásúak. 

 

Táplálkozási javaslat: ha valami édesre vágyik, akkor inkább étcsokoládét egyen (>70%).

A vörös hús, a szójabab és a brokkoli serkentik az anyagcserét. — Lipid anyagcsere

Az olívaolaj, a marhahús, a szardínia, a szójabab és a brokkoli nagy mennyiségű Q10 koenzimet tartalmaz. A

Q10 koenzim fontos az energiatermeléshez. Ez egy zsírban oldódó, endogén anyag, amelyet táplálékkal lehet

bevinni, és a szervezet maga is előállítja. Az ubikinol - a Q10 koenzim aktív formája közvetlenül biológiailag

elérhető, és azonnal felhasználható a szervezetben.  

 

Táplálkozási javaslat: használjon hidegen sajtolt olívaolajat a salátaöntethez. Időnként fogyasszon

marhahúst/szardiniát. Szóját és brokkolit hetente kétszer.

Egyen több fahéjat és mandulát. — Vitamin anyagcsere

Az antioxidánsok, az oxidatív stressz elleni védőanyagként szolgálnak, és támogatják az anyagcserét.

Emellett minimalizálják az emésztőrendszeri irritáció kockázatát. 

 

Táplálkozási javaslat: fogyasszon minden nap gabonapelyhet vagy turmixot mandulával, áfonyával és fahéjjal.

Mivel az antioxidánsok támogatják egymást hatásukban és felhasználás után újrahasznosulnak, a különböző

antioxidánsok kombinációja ésszerű választás. Mellékhatás: A mandula sok E-vitamint és rostot tartalmaz. A

fahéj segít a zsírégetésben.
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Általános ajánlások

Mikrobiális egészség

Az alábbi ajánlások segítenek abban, hogy általánosságban javítsa a mikrobiális egészségét: 

 

Probiotikus élelmiszerek támogatása. 

A probiotikus élelmiszerek különböző baktériumtörzseket tartalmaznak, amelyek támogatják a bélrendszer

regenerálódását. Példák a probiotikus élelmiszerekre a savanyú káposzta (natúr), a kombucha és a

(szója)joghurt. 

 

A probiotikus élelmiszerek segítenek. 

A probiotikus élelmiszerek segítik a baktériumokat, mivel olyan bres-eket és tápanyagokat tartalmaznak,

amelyek alapvető szerepet játszanak a bélnyálkahártya regenerációjában és a bélbaktériumok táplálásában.

Prebiotikusnak tekinthető élelmiszerek pl. a spárga, articsóka, banán, cikória, padlizsán, méz, póréhagyma,

hagyma és csicsóka. Próbálja meg beilleszteni őket a napi táplálékbevitelbe (természetesen csak azokat,

amelyeket jól tolerál). 

 

Fogyasszon több erjesztett élelmiszert. 

A fermentált élelmiszerekben található baktériumok támogatják a bélrendszerének fajgazdagságát és

változatosságát: friss savanyú káposzta, miso, tempeh (erjesztett tofu), almaecet (cukormentes, natúr),

savanyúság (natúr) és kimchi. 

 

Fogyasszon naponta legalább 5 adag gyümölcsöt/zöldséget! 

Azzal, hogy rengeteg zöldséget és gyümölcsöt fogyaszt, a mikrobiom változatosabbá válik. Minél színesebb,

annál jobb. 

 

 

Javaslat több zöldség/gyümölcs fogyasztására: reggelire 1 almát/banánt adjon a gabonapelyhéhez. Egy

marék bogyós gyümölcsöt uzsonnára. Ebédre hús, hal, tofu tésztával és sült zöldségekkel ( pl. brokkoli, répa,

karfiol )köretként saláták. Este hideg étel, kenyérre kenhető finomságok, zöldségekkel ( paradicsom, hagyma,

uborka ).

Hasi fájdalom

Hasi fájdalmak esetén a következő ajánlások nyújthatnak enyhülést: 

 

 

A mentol (borsmenta) segít a görcsökön. 

A mentol segít a bélben lévő izomgörcsökön és csökkentheti a fájdalmat. A mentol serkenti a kalcium

beáramlását a simaizomsejtekbe, ezáltal ellazítja azokat. Ezenkívül a mentol aktivál egy ""fájdalomellenes

csatornát"" a vastagbél falában. Ez tompíthatja a fájdalomérzetet. A mentol természetes módon a

borsmentában fordul elő. Próbáljon ki tehát egy kis friss mentateát. De vigyázzon az adagolással, ha hajlamos
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a refluxra! 

 

A timol és a karvakrol (kakukkfű) támogató hatású.

A timol és a karvakrol olyan illóolajok, amelyek főként a kakukkfűben találhatók. A kakukkfűnek magas a

lamiacaceus tannin- és avonoidtartalma is. A kakukkfű nyugtató hatással van az emésztőrendszerre, és

emellett támogatja a belek tisztulását. 

 

Az alliin (fokhagyma) enyhíti a hasi fájdalmakat. 

A fokhagyma, az alliin fő hatóanyagú prebiotikum, illóolajokat és avonoidokat, valamint vitaminokat és ásványi

anyagokat tartalmaz. Ez a hagymás növény nemcsak immunrendszerünknek kedvez, hanem a bélben lévő

baktériumok felszaporodását is biztosítja. A fokhagymának bizonyítottan antibiotikus, vírusellenes és

gyulladáscsökkentő hatása van. Még a hasi fájdalom is csökkenthető. De vigyázat! A fokhagyma

fenprokoumont és warfarint is tartalmaz.

Pu�adás és felfúvódás

Ha rendszeresen szenved pu�adástól, próbálja ki ezeket az ajánlásokat: 

 

 

A keserű vegyületek és az illóolajok (gyömbér) támogató hatásúak. 

A keserű vegyületeket és az illóolajokat például a gyömbér tartalmazza. Ezek aktiválják a bélperisztaltikát, és

így enyhíthetik a pu�adást. Ezenkívül a gyömbér támogatja az anyagcserét. Próbáljon meg gyömbérteát vagy

friss gyömbért adni az étkezéseihez. 

 

 

Kerülje a szénsavas italokat. 

Próbálja csökkenteni az üdítőitalok és a szénsavas italok mennyiségét. Ezek elősegítik a pu�adást és a pu�adt

hasat. 

 

 

A köménymag (kömény, édeskömény) jót tesz Önnek. 

A köménymag támogatja az emésztőnedvek, például a nyál, a gyomornedv, az epe és a hasnyálmirigy

emésztőenzimeinek képződését, ami pozitív hatással van az emésztési folyamataira, így javítja azokat. A

köményaldehid ezáltal enyhíti a pu�adást ésa megtalálható pl. a köményben, a köménymagban (kömény)

vagy az édesköményben. A diétás nyersanyagok, például a hüvelyesek, a kömény hozzáadásával

emészthetőbbé válnak. 

 

Redukálja az édesítőszereket 

Egyes emberek az édesítőszerekre pu�adással reagálnak. Próbálja meg csökkenteni az édesítőszereket, hogy

enyhítse a tüneteket. Továbbá az édesítőszerek feltehetően gátolják a különféle baktériumtípusok

kommunikációs jeleit és így hátrányosak a baktériumok növekedését illetően.

Székrekedés
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A következő tippek segítenek abban, hogy a székrekedést kordában tartsa: 

 

 

Próbálja ki a gyomormasszázst. 

Maszírozza a gyomrát legalább 5 percig. Feküdjön a hátára, és enyhén doboljon az ujjbegyeivel a hasán. Ez

az ingerület áttevődik a hasi szervekre, és serkenti a bélműködést. 

 

 

Az oleuropein (olívabogyólevél-kivonat) jót tesz Önnek. 

Az oleuropein egy olyan hatóanyag, amely pl. az olívabogyólevél-kivonatokban található. Segít megnyugtatni

a gyomrot és a beleket, elősegíti a rendszeres bélmozgást és a méreganyagok kiürülését. 

 

 

A homoktövis csodaszer. 

A homoktövis igazi csodaszer. Nagyobb mennyiségben tartalmaz B1- és B6-vitamint, amelyek szükségesek a

működő idegrendszerhez. A vitaminok hiánya emésztési problémákat okozhat. A homoktövisnek erős hashajtó

hatása van, mivel serkenti a bélmozgást. Ezenkívül méregteleníti a nyálkahártyát és nyugtatja azt. Próbáljon ki

egy finom homoktövis teát vagy gyümölcslevet! 

 

Fogyasszon psylliumhéjat. 

A psylliumhéj nyálkát (oldható élelmi rostot) tartalmaz A bélben megduzzadnak, serkentik az emésztést és

megkönnyítik a bélürítést. 

 

Táplálkozási javaslat: oldjon fel 1 db evőkanál psylliumhéjat egy pohár vízben, és utána igyon meg egy pohár

vizet. 

 

 

Az aszalt szilva stimulálja az emésztést. Hashajtót tartalmaz, amely enyhíti a székrekedést. Javaslat: egyen

meg három aszalt szilvát, majd igyon rá egy pohár vizet.

Hasmenés

A hasmenés jelentősen befolyásolhatja a mindennapi életet, az alábbi ajánlások segítenek 

 

Próbálja ki a vízmegkötő nyálkát (psylliumhéj, rizs, zab) 

A vízmegkötő nyálka segít megszilárdítani a székletet. Ezek megtalálhatók pl. a főtt rizsben, a kétszersültben, a

zabpehelyben vagy a psylliumhéjban. Kerülje a pu�asztó ételekkel való kombinációt, mint például a bab vagy

a káposzta. 

 

Táplálkozási javaslat: reggelizzen zabkását és keverjen bele szárított áfonyát. Adjon egy evőkanál

psylliumhéjat az ételhez. 
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Együnk több keményítőtartalmú ételt (banánt, reszelt almát). 

A keményítőtartalmú ételek elősegítik a szilárdabb széklettermelést, és csökkenthetik a WC-látogatások

számát. Keresse azokat a keményítőtartalmú ételeket, amelyek nem tartalmaznak olyan anyagokat, amelyek

tovább irritálhatják a gyomrát vagy a beleit. A keményítőtartalmú ételek közé tartozik a banán és a reszelt

alma. A legjobb, ha megvárja, amíg az alma megbarnul, mielőtt megeszi. 

 

A tanninok (az orbáncfű, szárított áfonya) segítenek. 

A tanninok a fehérjékhez kötődve a nyálkahártyák összehúzódását okozzák Ennek következtében a

hasmenés kórokozói nem tudnak olyan könnyen bejutni a bélbe, és kevesebb elektrolit veszik el. Szárított

áfonya (és levelek), szárított szeder (és levelei), az orbáncfű és az ezüstfű sok csersavat tartalmaz.

Mindezekből csodálatos teákat lehet főzni. Az ezekhez szüksége tealevelek a legtöbb gyógyszertárban

elérhetők. Fontos tudni azonban, hogy e levelek szárított fajtáját fogyasszuk, mert a frissek ellenkező ( hashajtó

) hatást váltanak ki.
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Ez a baktériumlista felsorolja az ebben a mintában talált összes baktériumnemzetséget. A gyakoriság, a

baktérium a mintában előforduló százalékos arányát mutatja.

 

Törzs Nemzetség Gyakoriság (%) Hivatkozás (%)

Actinobacteriota Bifidobacterium 0,26 0,04 - 0,76

Actinobacteriota Collinsella 0,08 0,00 - 0,26

Bacteroidota Bacteroides 9,96 12,44 - 31,36

Bacteroidota Barnesiella 0,39 0,16 - 2,08

Bacteroidota Butyricimonas 0,10 0,00 - 0,24

Bacteroidota Odoribacter 0,21 0,12 - 0,44

Bacteroidota Paraprevotella 0,38 0,00 - 0,28

Bacteroidota Prevotella 46,02 0,00 - 10,44

Bacteroidota Alistipes 3,78 1,56 - 5,46

Bacteroidota Parabacteroides 2,45 1,02 - 3,48

Desulfobacterota Bilophila 0,33 0,02 - 0,36

Firmicutes Asteroleplasma 0,01 0,00 - 0,00

Firmicutes Erysipelatoclostridium 0,01 0,00 - 0,06

Firmicutes Erysipelotrichaceae UCG-003 0,16 0,02 - 0,36

Firmicutes Dielma 0,02 0,00 - 0,00

Firmicutes Holdemanella 0,16 0,00 - 0,06

Firmicutes Holdemania 0,05 0,00 - 0,06

Firmicutes Turicibacter 0,03 0,00 - 0,06

Firmicutes Streptococcus 0,12 0,02 - 0,24

Firmicutes Christensenellaceae R-7 group 0,18 0,04 - 1,60

Firmicutes Clostridium sensu stricto 1 0,39 0,00 - 0,06

Firmicutes Agathobacter 0,17 0,00 - 0,00

Firmicutes Anaerostipes 0,12 0,02 - 0,30

Firmicutes Blautia 0,04 0,00 - 0,12

Firmicutes Coprococcus 0,28 0,06 - 1,70

Firmicutes Eisenbergiella 0,02 0,00 - 0,00

Firmicutes GCA-900066575 0,02 0,00 - 0,08

Firmicutes GCA-900066755 0,02 0,00 - 0,00

Firmicutes Lachnoclostridium 1,81 0,14 - 0,70

Mikrobiom jelentés

Mintavétel 

2021. március 8.

Baktériumok listája

Minta azonosító: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Baktériumok listája - Oldal 29/40

M
IN
T
A



Törzs Nemzetség Gyakoriság (%) Hivatkozás (%)

Firmicutes Lachnospira 1,21 0,00 - 1,90

Firmicutes Lachnospiraceae FCS020 group 0,92 0,02 - 0,30

Firmicutes Lachnospiraceae NC2004 group 0,46 0,00 - 0,36

Firmicutes Lachnospiraceae ND3007 group 0,22 0,20 - 2,32

Firmicutes Lachnospiraceae UCG-004 0,14 0,00 - 0,30

Firmicutes Lachnospiraceae UCG-010 0,10 0,02 - 0,24

Firmicutes Moryella 0,01 0,00 - 0,04

Firmicutes Tyzzerella 0,03 0,00 - 0,06

Firmicutes [Eubacterium] eligens group 0,08 0,18 - 2,54

Firmicutes [Eubacterium] ventriosum group 0,01 0,00 - 0,14

Firmicutes Butyricicoccus 0,10 0,10 - 0,48

Firmicutes Colidextribacter 0,06 0,02 - 0,18

Firmicutes Flavonifractor 0,05 0,00 - 0,06

Firmicutes Intestinimonas 0,03 0,00 - 0,06

Firmicutes NK4A214 group 0,19 0,00 - 0,86

Firmicutes Oscillibacter 0,22 0,00 - 0,08

Firmicutes Oscillospira 0,03 0,00 - 0,10

Firmicutes UCG-002 0,08 0,02 - 0,56

Firmicutes UCG-003 0,12 0,00 - 0,12

Firmicutes UCG-005 0,08 0,00 - 0,34

Firmicutes Anaerofilum 0,02 0,00 - 0,00

Firmicutes Faecalibacterium 4,66 4,44 - 12,86

Firmicutes Negativibacillus 0,02 0,00 - 0,08

Firmicutes Paludicola 0,02 0,00 - 0,00

Firmicutes Ruminococcus 0,17 0,12 - 1,60

Firmicutes Subdoligranulum 0,27 0,20 - 2,20

Firmicutes [Eubacterium] siraeum group 0,05 0,00 - 1,40

Firmicutes Family XIII AD3011 group 0,02 0,00 - 0,06

Firmicutes Family XIII UCG-001 0,03 0,00 - 0,04

Firmicutes Romboutsia 1,90 0,00 - 0,00

Firmicutes Terrisporobacter 0,19 0,00 - 0,00
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Törzs Nemzetség Gyakoriság (%) Hivatkozás (%)

Firmicutes Acidaminococcus 1,79 0,00 - 0,00

Firmicutes Phascolarctobacterium 5,48 0,00 - 1,84

Firmicutes Megasphaera 0,70 0,00 - 0,00

Firmicutes Veillonella 0,07 0,00 - 0,10

Patescibacteria TM7x 0,01 0,00 - 0,02

Proteobacteria Parasutterella 0,22 0,00 - 0,96

Proteobacteria Sutterella 1,09 0,02 - 2,96

Proteobacteria Escherichia-Shigella 0,03 0,00 - 0,00

Proteobacteria Haemophilus 0,07 0,00 - 0,14

Verrucomicrobiota Victivallis 0,55 0,00 - 0,20

Verrucomicrobiota Akkermansia 0,03 0,00 - 2,32
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Az Endobiomról

Az Endobiom analízis innovációja az új-generációs DNS elrendezés (NGS) és a mikrobiom, ill. emberi szervezet

kölcsönhatásáról szóló, növekvő tudásbázis egyedi kombinációja.

 

Módszerek és korlátozások

A bél mikrobiom 95%-ban bélbaktériumokból áll. Ezek a baktériumok döntő szerepet játszanak

abban, hogy hogyan érezzük magunkat, és abban is, hogy mennyire vagyunk egészségesek.

Születésünktől kezdve edzik az immunrendszert, és alapvetően befolyásolják számos súlyos

betegség kialakulását, mint például az irritábilis bél szindróma, a szivárgó bél szindróma, a

cukorbetegség, az elhízás, a Parkinson-kór, sőt a vastagbélrák.

Az Endobiom bélmikrobiom elemzés az Endomedix életmód terméke, amely a legmodernebb

technológiákat, intelligens algoritmusokat és a legújabb tudományos publikációkat használja

az Endobiom mikrobiom jelentés elkészítéséhez. Az Endobiom elemzés világszerte az

egyetlen, az ISO 13485 és az ISO 9001 szerint kétszeresen tanúsított termék a mikrobiom

területén. Ez döntő fontosságú, és az elemzés minőségét jelzi. A termék biztonságának

biztosítása érdekében az Endomedix olyan minőségirányítási rendszerrel rendelkezik, amely

megfelel a vonatkozó követelményeknek, és optimalizálja a folyamatokat, hogy a kockázatok

és hibák elkerülhetők vagy a lehető legkisebbre csökkenthetők legyenek. Az ISO 13485

szabályozza az orvostechnikai eszközök gyártóinak minőségirányítási rendszerére vonatkozó

követelményeket, így biztosítva az orvostechnikai eszközök fejlesztésének, gyártásának és

forgalmazásának magas színvonalát. Az ISO 9001 garantálja a termék folyamatos fejlesztését,

valamint annak oltalmazását.

Az Endobiom mikrobiom-elemzéshez a baktérium-DNS-t kivonják a székletmintából, polimeráz

láncreakcióval (PCR) felerősítik a minden baktériumban jelen lévő készítő gént (16S), majd

következő generációs DNS-szekvenálással (NGS) elemzik. Az NGS az egyes DNS-bázispárok

pontos meghatározására szolgáló módszer. az Endomedix elemzi a bélbaktériumok egyedi

DNS-bázispárjait, ami lehetővé teszi a tenyészthető és a nem tenyészthető baktériumok

azonosítását. A szekvenciaadatokat egy saját fejlesztésű filogenetikai elemző algoritmus

segítségével dolgozzák fel. Ez az elemzés a bélbaktériumok mikrobiomjának azonosításához

vezet.

Az analitikai teszt kifejlesztése, a bioinformatikai elemzés és az adatok besorolás utáni

értelmezése az Endomedix feladata. Íly módon a cég biztosítja az eljárási lépcsők hitelesítését,

amely alapvetően szükséges a mikrobiom vizsgálatok elvégzéséhez és a későbbi tesztekkel

való összehasonlításhoz.
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