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Az On személyes mikrobiom jelentése

Az Endobiom mikrobiom-elemzés célja a székletben taldlhatd 6sszes baktérium vizsgdlata Ujgenerdcios
génelemzéssel. Az elemzés sahitségével kizardlaog a baktériumok 16S génjét hatdrozzuk meg. Ez lehetévé
feszi, hogy osztdlyozni lehd ¢ o bélrendszerben 1évé baktériumokat és - az Endobiom tuddsbdzisdnak

segitségével - tudomaal sal negalapozott kdvetkeztetéseket vonjunk le az On egészségére vonatkozéan.

Mikrobidlis 6sszeté Tapldlkozas Egészség

o/9

Fejleszthetd! Fejle “thed Fejleszthetd!

A mikrobidlis dsszetétele javithaté. Az On diverzitdsa dtlag alatti. RE Jalion meg javitani rajta. Ugy tUnik,
kiegyensulyozott étrendet kdvet. Azonban a bélbaktériumok saf  netnek a bevitt tapldld™ 2sg hatékonyaobb
felhaszndldsdban. Van lehetéség az egészséqi dllapota javitdsara, kilondsen.a 20bil yészsegugyi

dllapotok tekintetében: Suly, Bél-mdaj tengely, Bél-sziv tengely, Az izUlai® = szségel syulladds.

Személyes fejlesztési javaslatait az "Ajanldsok” cimd részben taldlja. 22.

Kérem, vegye figyelembe: Egy mikroorganizmus kimutatdsa ezzel az elemzéssel nem jelenti azt, hogy oz
o6sszefuggésbe hozhatd egy betegséggel. Hasonldképpen, egy mikroorganizmus kimutatdsanak elmulasztdsa
ezzel oz elemzéssel nem zdrja ki a betegséget okozd mikroorganizmus jelenlétét. Mds organizmusok is jelen
lehetnek, amelyeket nem mutat ki oz ez oz elemzés. Ez oz elemzés nem helyettesiti a mikroorganizmusok

ozonositasat szolgdld vagy az azok antimikrobidlis érzékenységet kimutatd kordbbi mddszereket.

Endomedix Kft. Esztergomi Ut 66 A ép. fszt. 3 +36 1413 2500 info@endomedix.hu
1139 Budaopest, Hungary endomedix.hu



endoblom

Osszefoglald

Az On személyes mikrobiom-jelentése atfogd és sok ismeretet tartalmaz a baktériumok az egészségére

Mikrobiom jelentés

gyakrolt hatdsardl. Az aldbbiakban dsszefoglaljuk a legfontosabb eredményeket.

Az eredményekkel kapcsolatos tovabbi informdcidk a részletes oldalaokon taldlhatdk - kérjuk, haszndlja a

tartalomjegyzeket.

Mikrobidlis 6sszetétel
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Mikrobidlis Osszetétel

Az 6sszes baktérium attekintése

Actinobacteriota  ®
o Bacteroidota
Firmicutes
Proteoba mok ~ ®
°

Verg® ~mi DObiota

Az On értéke (%)
Nag ség Gtlag (%)

Az On mikrobiomja egyl 1 Zcrf az Qf  clrendszdiben 1évé baktériumok dsszetétele eltérhet az dtlagos

baktériumokétdl.

Lefrés

Az emberi bélrendszert 6t baktériumiorzs (torzgh alja: £ Jinobacterota (Actinobacteria), Bacteroidota
(Bacteroidetes), Firmicutes, Proteobacteria irucomiq oiota (Val ‘Comicrobia). Ezek a bonyolult nevek a
baktériumtérzsek toxondjdt (osztdlyozdasat) iridk le.

Minél tovdbb olvassa a személyes beszdmoldjat, ant | ja’ an megérti mo:  sbben a fejezetben
dsszehasonlitiuk az On bélbaktériumainak dsszetéte populdcid atlad 5 'érfe mivel. Mivel az On
mikrobiomja egyedi, normdlis, hogy az On értékei eltéinek az dtlagtdl

Az dsszes bakteériumtipus teljes listdjat a ""baktériumok listdjo" cid “rejezetben taldljo.

A megadott referencio- és atlagértékek féként a felméréseinken alopulnak: 6sszeg ~aoc. % valand o oz dlfalunk elemzett
vagy részben dltalunk is elkészitett tanulmdanyok. Az olyan adatok alapjdn, mint példdul az életkCi. Ayl dgiai nem, a lokdcid, és a

kordbbi betegségek -, melyeket a kérddives felmérésekbdl nyerink - modellezink és mintacsoportg 1 dllitunk fel.

Részletes inform&ciék

Tipus On (%) 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%
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Mikrobidlis ésszetétel

Sokszindség

Fejleszthetd |

i Shannon-index (a mikrobiom sokfélesége)
5,63
Alacsony Atlagos Magas
(5,62 - 6,42)

Az On mikrobiom sokfélaf '9d hetne jobb is. Erésitse mikrobiomjdnak sokféleségét személyre szabottan.

Lefr4s

A diverzitds a mikrobiom/ ltozad® "ogart U'le, és magdban foglalja a fojgazdagsdgot és a fajok
egyenlefességét. A divi  Us ozt jelzl Ogy a kUM 56z6 baktériumtipusok egyenletesen fordulnak-e elé a

bélrendszerben, vagy egyes bakid “mtipusold smindlnok.

A Shannon-index (diverzitds) a leggyold sban hagt Litf  merikus mutatd e bioldgiai sokféleség dbrdzoldsara.
Minél tébb kuldnbdzd baktériumtipuc Uszlik el e enletd =n a bélrendszerben, anndl nagyobb a bélrendszer

sokfélesége és anndl rugalmasabb a mikrokt .
Kockdézati tényezék

A személyes mikrobiomot kUldénbdzd kdrnyezeti hatd , példaul oz antt Stikunt devitel, fertdzések, kulfoldi

tartézkoddsok, kiegyensulyozatlan étrend, ndvekvéd életkor vagy do't iyzds- egyénileg alakitjak.
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Mikrobidlis ésszetétel

Fajgazdagsdg
Fejleszthetd!
b Kulénbozé baktériumok szédma
195
Alacsony Atlagos Magas

(202 - 320)

A kilonbozs baktériumfgh Ustima a bélben érték}. A bélrendszerében 1évé mikrobidlis sokféleség lehetne jobb
is. Alkalmazza a szeal gre £ dboftt ajdnldst (a jelentés végén) a bélrendszerében él6 fajok szdmdanak névelése

érdekében.

Lefrés

A fojgozdogsag a bélrendszerbeal alhatd kil 06z baktériumtipusok szdmdat irja le. Egy vdltozatos
mikrobiomban a kildénbdzd bt iumfajokd gy szdms zdjarulhat ahhoz, hogy a baktériumok szédmos
kUlonbdz8 funkciot végezzenek. Enneld vetkeztéld o iste jobban fudja hasznositani a tédpldlékot és a

tfdpanyagokat, valamint kdnnyebbeil ezeli a st szt éf 1z alultdpldltsagot.

Fajok egyenletessége
°
°.° Pielou-index (a mikrobiom egyensulya)
0,73
Alacsony Atlagos jas

(0,72 - 0,78)

Az On mikrobiomija kiegyensulyozott. Ez azt jelenti, hogy a baktériumok egyenletel 1 oszlanak el.

Lefr4s

A fojegyenléség azt fejezi ki, hogy egy baktériumfaj milyen gyakran fordul elé a bélrendszerben a t6bbi
baktériumfajhoz képest. Minél magasabb oz egyenletesség, anndl kiegyensulyozottabb a kilonbdzd
baktériumok fajonkénti eloszldsa.

Példaul 2% Lactobacillusok, 98% Lactobacillusok. Az enterococcusok alacsony fojegyenletességet mutatnak,

mig az 50% Lactobacilli, 50% Enterococcis magas fajegyenletességet mutat.
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Mikrobidlis ésszetétel

Probiotikus baktériumok

® +~ nagyon {6
— javithaté

Sok probiotikus baktériummal rendelkezik.

Lefrés

Az Egészséguguyi Vildggl wve =t (WHO) meghatdrozdsa szerint a probiotikumok olyan €16 mikroorganizmusok,
amelyek jotékonyand iinakl z egészségre, ha megfeleld mennyiségben adagoljdk. Az ift felsorolt probiotikus

bakfériumok jellef 0en o) nnyen hozzafadastd élelmiszerekben vagy probiotikumokban taldlhatdok.

Részletes informé&cié
Baktérium Az Opd dménye _oiotikus baktériumot tartalmazé élelmiszer

Bifidobacterium Nor.al
46 47 48 49 50 51 52 65 66 67 68 69

Akkermansia muciniphila  Normal
68

Lactobacillus Normal
53 54 55
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Tapldlkozas

Enterotipus

¢

Ez az enterotipus kUG senl jakori a vegetdridnusok korében. A Bacteroides (1. enterotipus) csak 10

vegetaridnusbdl 1244 71 van/ en. A Prevotella baktériumok elsdsorban a bélnydlkahdartya nydlkahartydjdn
faldlhatd cukorfa erie-kog Jlexeket baa . Ezenkivul ezek a baktériumok elsésorban Bl-vitamint (tfiamin) és
B9-vitamint (folsav) term/ el ontergl JUs 2 oz egészseges bélrendszer gyakori erés indikatora és o

szénhidrdthasznositd. A "enterotipual vabbd kéf s a cukrot gyorsan lebontani és tarolni.

Lefr4s

Bar a mikrobiom olyan egyéni, mint g¢ Jjjlenyomd 'meég  nagyjdbdl feloszthatd egy alopvetd mikrobiomra, oz
ugynevezett enterotipusra. Az enferotipus azd =t elsd ¢ siben alglt Hki. Ez fuggetlen a nemtdl|, az életkortdl
vagy a foldrajzi szarmazdastdl. Az On entefl pusa elsd rban of ‘hetikélal és az étkezési szokdsokkal fugg
o6ssze. Minden enterotipusban mdas-mas baktériumne’ zetsd ‘Jomindl.

Hdarom enterotipust kildnbdztetink meg:

& Enterotipus 1

= Kuléndsen azok szdmara, akik gyakran esznek hust: Bactd :des 475051,

© Enterotipus 2
= KUlbndsen azok szédmara, akik vegdn vagy vegetdridnus ételeket fa _ztanaks 9,50,53,96.

© Enterotipus 3
= Kuléndsen a kiegyensulyozott étrendet kedveldk szdmdara: Ruminococcus

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Tépldlkozas - Oldal 8/40
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Tapldlkozds

Kal6riabevitel

Fejleszthetd |

A Firmicutes és a Bacteroidetes ardnya

0,5

Alacsony Atlagos Magas
(11-1,8)

A Firmicutes és a Bactegd ot ardnya a bélrendszerében lehetne jobb is. A Firmicutes magas ardnya
oOsszefugg a tulsullyat Jiig ¢ acteroidetes nagy mennyisége rossz kaldriafelhaszndldssal, sét néha meég
alultépldltsdggaldt ar. Szel zlyre szaboftt cidnldsaiban megtudhatja, hogyan javithatja a Firmicutes és a

Bacteroidetes aranyat.

Lefr4s

A vastagbélbaktériumok leggyl  oribb képit =16i a Bog detes és a Firmicutes. A Firmicutes képes a nem
emészthetd rostokat felhasitani és ""rog id8kre"" &40 kt¢ Hzni. Ezdltal 16bb energidt adnak a szervezetnek,
amikor szUkség van rd. Bacteroidet€l szdma md 16, an it o testtomeg csodkken. Ezért kdvetkeztetni lehet
arra, hogy mennyire |6 a kaldriafelhaszndldgt szerveze sen, amigl  —ont sulygyaropoddashoz vezet. Ha

kaldriaszegény étrenddel fogyunk, ez az arany dltaldg 1 szintt 'CsokkL

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Tépldlkozds - Oldal 9/40
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Tapldlkozds

Fejleszthetd!

v nagyon {6
( N ] — javithatd

Tdmogassa baktériumait néhdny aprd trukkel. Ezeket megtaldlia a személyes fejlesztési jovaslatok kdzott.

Lefrés

Egyes baktériumok befal Lsa  atfjdk, hogy mennyire kdnnyen hizik vagy fogy. It ldthatdk azok a baktériumok,
amelyek megvédik a¢ Jisuly’ (. A bélbaktériumok részt vesznek a tapldlék hasznositdsdban. Befolydsolhatjdk,
hogy mennyi kald it vesz/ agdhoz a tapld'akbdl.

Az azonban nem jelenti ¢, hoau Jaz’ nberek, akikben hianyoznak bizonyos baktériumok, tdlsilyosak

lennének. Csak azf, hod f Ziigyos bal “riumok sahiiteni fudnak lefogyni vagy visszafogni a testsulyt.

Szakirodalmi hivatkoz&sok

Véd6 baktériumok Az On
eredmét 5
Q Bacteroides AL ony
104 107 108
Barnesiella Normal
106
Butyricimonas Normal
n3
Parabacteroides distasonis Normal
107 108 110 114
a Lachnospiraceae Alacsony
103
Coprococcus catus Normal
mn2
Lachnospira Normal
5276
Oscillospira Normal
103 104
Dialister Normal
105
Akkermansia muciniphila Normal

76 99 100 101 102
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Tapldlkozds

Vitamin anyagcsere

Bé6-vitamin 47 4 °

B7-vitamin 73 L o
Folsav 75 v °
K-vitamin 74 L °

Lelrés

A vitaminok létfonit sdgu ¢ yagok, és szuksegesek az energiatermeléshez, az immunrendszer mikédésehez,
a véralvaddshoziss mads fi ikcidkhozaf o+ “anyagok, amelyek a vitaminokkal egyutt a mikrotépanyagok
csoportjdba tartoznak, é (as szerepfl  Otszanak a névekedésben, a csontok egészsegében, a

folyadékegyensulyban Cs szédmos o tolyamoit .
Egyes baktériumok maguk is kéal sk vitamid  .atf eldadllihai. Tobbek kézott BO6-vitamint, B7-vitamint, folsavat

és K vitamint dllitanak eld,

Fehérje anyagcsere

Arginin 109
Fenilalanin 151
Tryptophan 16 L °
Tirozin 148

Lefr4s

A fehériék végzik a legtébb munkdt a sejtben, példdul a szévetek ndvekedését ésf ntartdsdt, az enzimek és
hormonok termelését, a savak és bdzisok koncentracidjdnak szabdlyozdsat a vél. 2n és mads testnedvekben,
valamint az immunrendszerben a fertézések lekUzdésére szolgdld antitestek képzéddését. Hasonldképpen, a
fehériéknek raktdarozasi funkcidjuk van (pl. a ferritin, amely a vasat tdrolja), és elldtjdk a szervezetet energidval.

A fehériék fontos épitékodvei (aminosavak) az arginin, a fenilalanin, a triptofdn és a tirozin.

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Tépldlkozds - Oldal 11/40
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Tapldlkozds

Cukoranyagcsere
Aminocukor 67 L ®
Pentdz 52 4 °
Szachardz 69 ’
Glokdz 69 ¥ °
Lefr4s

A szervezet a szUM ges e/ rgia mintegy felét szénhidratokbdl nyeri. Az étrendi szénhidratok hdrom 6

kategdridba sorcnatdk:

1. cukrok, példdaul k ~gCukor éaf  jumolcslal X
2. keményitd, példaul a rizsbed s a gabal  clek
3. rostok, példdaul a zdldséd oen és af  sfélékbes Ihatdéak. Valdjaban mi, emberek nem tudjuk

megemészteni az élelmi rostokoi =dig eze!t pll 1ok minkeft.
Lipid anyagcsere

Zsirsav 104

Foszfolipidek 69 L °

Lefrés

A zsirsavak és a foszfolipidek a zsirok fontos képviseldi, amelyercr a béle. «térit ok feldolgoznak és
Ujra felhaszndlnak. A foszfolipidek a membrdn 6 képviselsi kdzé tartoznak. ¥ rsavak energioforrdsként
szolgdlnak, fontosak az agy és az idegrendszer szdmara, a sejtek épitékdve s a hormonok
tfermelésének alopjai.

A zsirsavak anyagcseréje magdban foglalja az 6sszes az étkezeési zsirok lebontdsdban és a zsirsavak
felépitésében részt vevd folyamatot a bélben. Fontos dsszetevdket, mint példdul oz étrendjében

szerepld zsirsavakat és foszfolipideket oz emésztdszervek abszorbedljdk.

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Tépldlkozds - Oldal 12/40



endo bIO m Mikrobiom jelentés Mintavétel

Egészseg

Gyulladas

Fejleszthetd!

v nagyon {6
00 — javithatd

Tdmogassa baktériumait nét x| aprd trukkel. Ezeket megtaldlia a személyes fejlesztési jovaslatok kdzott.

Lefrés
A bélbaktériumC vagy mi jvédhetik 4 . Zetet a gyulladastdl, vagy gyulladdsos folyamatokat
okozhatnak. Ezek a gyul Jéa agyamd Uk a beleken kivUl is eléfordulhatnak. Ha a bélbaktériumok nincsenek

egyensulyban, vagy tuicok gyulladét  clid baktd® in van a belekben, oz ""szivargd bél"" szindrdmdahoz
vezethet. Ez akkor kdvetkezik bed  tiikor a bal ZriumokbAl vagy kdrokozdkbdl szarmazd toxinok (kdros
anyagcseretermékek) bejutndi J'szervezd e abélod 1 eresztll, és gyulladast okoznak. A gyulladdsgadtlod

baktériumok védd hatdssal vannaok a4 ‘obiomro

Kockd&zati tényezsk

A gyulladasnak sokféle oka lehet. A mikrobiom egyen lyod gy szerepei ¥szik. Azonban a fertézések, a
gyogyszerek, a dohdnyzads, az alkohol, a magas cuk gt imuU ételek és ¢ = »savak megvadltozott

oOsszetétele szintén hozzdjarulhat a gyulladdshoz.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On V&d6 baktériumok Az On
eredménye eredménye

© Prevotella Magas Bifidobacterium Normal

122 123 141

Erysipelotrichaceae Normal @ Clostridia Alacsony

124 135 123 131

Streptococcus Normal Q Ruminococcaceae Alacsony

122 127 129 122

Intestinibacter Normal Akkermansia Normal

122 132 133 137 138 139

Sutterella Normal

130

Enterobacteriaceae Normal

136 143
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Egészség

Bélnydlkahdrtya

v nagyon {6
— javithatd

Csak igy tovabb!

Lefrés

A bélnyadlkahartya nydlld ovi Jérétegkent és gatként szolgdl a kdros anyagokkal szemben. Ezenkivil a nydlka
felszivia a folyadékail "'és ¢ dpanyagokat. Az On baktériumai hatdrozzdk meg, hogy a nydlkdt mennyire

stimuldligk vagudl itiak lel i nydlka biztosiim. hogy az On bélbaktériumai elegends tdvolsdgot tartsanak a

nyadlkahdrtyadtdl, hogy nel itdljdk* _apd elyi immunseijteket, ezdltal gyulladdsos folyamatot inditsanak el
és megzavarjdk a barrig Son A regt ordlddo Hoktériumok segitenek a bélnydlkahdrtya faldnak
megtartdsdban és a bélgyulladds 4 “kkentésgl h. Ha a baktériumok egyensulya megbomlik, a nydlka

fokozott lebomldsa kdévetkezhet =, ami end o fontos IGrétegnek a csdkkenését eredményezi. A
bélbarrier-zavar egyik tipusa oz Ugynewd =it ""szivéd Sk,

Ez esefben o fokozott béldtereszté kb ssség a6 onyt  nydlkahdrtya sejtiei kozotti szoros kdtések
meglazuldsa miaft alokul ki. Ezek a meglozult “oros kd  'sek nem#t ant réseket hoznak létre, amely lehetéve
teszi, hogy kis mennyiségl méreganyag & idalja a bé jatat, 46 Jy beilsson az On vérdramdba. Az
alacsonyabb diverzitds és a Firmicutesek a Bacteroid  eshd (epest meg:. wekedett ardnya szintén déntéen

befolydsoljdk az egészséges bélnydlkahdartyat. Ezekl  af Criékeket az elét "\ mzetekben ismerteftuk.

Kockd&zati tényezd8k

A szivargd beélrendszer kivaltd okai kdzott szerepelnek a fertézal 2k, a gydgyszerek, af™ . Us gyulladdsok és

o méreganyagok fogyasztasa.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On Véd6 baktériumok Az On
eredménye eredménye
Collinsella Normal Lactobacillus Normal
192 227 193 194 195
Bilophila Normal Oscillibacter Magas
205 214 230 214
Sutterella Normal Faecalibacterium prausnitzii Normal
130 204 205 70 203 206 218 219 222 223
Ruminococcus Normal

207 207 213 213 224 225

Akkermansia muciniphila Normal
100 137 209 210 211 212 213 214 217
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Egészség

Irrit@bilis bél szindréma

v nagyon {6
[ — javithatd

Csak igy tovabb!

Lefrés

Az irritdbilis bél szindrépaet Lz nésztérendszer mUkoddési zavara. Bdr ez a rendellenesség nem életveszélyes,
de gyakran csdkkept .z élg hindseéget. Az irritdbilis bél szindrdma gyakran székrekedéssel, hasmenéssel és

fajdalommal jeled  =zik, ill¢ ye a szeklet dllama is megvdltozhat.

Kockd&zati tényezd8k
Szdmos tényezd okozhat irritdbilid =l szindréd ir. A stressz és az érzelmek gyakran tarsulnak ehhez a
rendellenességhez. A tunetek{ sulyosbits 5 afent faf o it okokat felerdsitd egyeéb kivaltd okok kéze tartozik

oz alultédplaltsdg és a tapanyagok hidd 4 egyéblt egl gek, toxinok, gyomorsavhidny, gydgyszerek,

fert6zések és bakteridlis egyensulyhitiny.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On /6d6 baktériumok Az On
eredménye eredménye

Blautia Normal Bifidobag m Normal

233 242 244 246 249 236 250 2( 5 258 259 260 261

Dorea Normal e Baci roides Alacsony

235 236 242 244 238 242 244

Ruminococcus Normal Odoribactei Normal

242 252 254 255 256 257 241 242 244 265

Dialister Normal Faecalibacterium prausnitzii Normal

242 252 234 235 238 240 241 244 264 265 26/ 7

Veillonella Normal Akkermansia muciniphila Normal

205 239 240 241 258 212 236 238 266

Gammaproteobacteria Normal

244 259

Enferobacterioceae Normal

242 247 248 253 253 267
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Egészség

Bél-agy tengely

v nagyon {6
[ — javithatd

Csak igy tovabb!

Lefrés

Bél a fej folott! Tobb migt 5O° illid idegseijt kdti 6ssze a bélrendszert az aggyal. Ezért a bélrendszered
folyomatos informda® “seré’ :n dll az aggyal. A bélrendszer idegrendszere ugyanazokat a
neurotranszmitted ot (sejtl  kdzott informasiaddtvivé anyagok) haszndlja, mint az agy. Ezek az
informacidatvivék a ment’ s betear® Okt L példdul a depresszidban is fontos szerepet jdtszanak. Az
emésztérendszerben 1€ T lieriumok iyagceser » megzavarhatja ezen informdciddtvivé anyagok, mint

példaul a noradrenalinna, GABA- @f omin, szal  onin egyensulyat.és igy hatdssal lehet a kedélyadllopotunkra.

Kockd&zati tényezsk

Szdmos tényezd hozzdjdrulhat a kecletlenség’ 2 vagl 1 depresszidhoz. Gyakran fizikai vagy a
korulmeényektdl fuggd okok, mint példdaul ot hikus bet )ség, hat ondlis egyensulyhidny, dllondo stressz és

konfliktusok, magdny vagy mds szerencsétienségek.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On Véd6 baki  smok Az On
eredménye eredménye

Eggerthella Normal Bifidcoacterium Normal
292 299 316 317 301 303 305 316 318 319
Bacteroidaceae Alacsony Coprococcu Normal
250 309 295 298 307 308

a Paraprevotella Magas Faecalibacterium Normal
205 292 300 295 297 299 311 315
Alistipes Normal Ruminococcus Normal
250 306 309 314 315 296 297 311 312 315
Turicibacter Normal Dialister Normal
205 292 316 317 43 307 3N
Lachnospiraceae Alacsony

250 287 288 289 290 308

Anaerostipes Normal
287 292 299 312
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Egészség

Bél-szfv tengely

Fejleszthetd!

v nagyon {6
( N ] — javithatd

Tdmogassa baktériumait néhdny aprd trukkel. Ezeket megtaldlia a személyes fejlesztési jovaslatok kdzott.

Lefrés

Az érrendszer és/vagy 4’ iv/ :tegségei (sziv- és érrendszeri betegségek) a lakossdg korUlbelul egyharmadat

érintik. A kézelmultbd Kimul tdk, hogy a mikrobiom részt vesz az ilyen betegseégek kialakuldsdban.

Kockd&ézati tényezék

A baktériumok bizonyol “iiyagokat, £ Jdul a kgt "és az L-karnitint (a tojdsban és a tejoen taldlhatd)
trimetilaminnd metabolizdlijdk. Ezat Lztdn a i Jan trimetilamin-N-oxidokka (TMAO) alakulnak at. A TMAO
eldseqiti a koleszterin felszivod 5at, és ol ozzdjaru) sziv- és érrendszeri betegségek kialakuldsdhoz.
Ezenkivul a bélnydlkahdrtya barrierfupit ojdnak zg a (¢ 3d le bél) gyulladdsos kaszkddot indithat el. A
baktériumok anyagcseretermékei bei.atolhatna o vérkl ngési rendszerbe és hozzdjdrulhatnok oz
érelmeszesedés kialakuldsdhoz (zsir, vérdal | kdtdszd st és kaldd n lerakdddsa az erekben) és

szivelégtelenséghez ( szivizom gyengeség ).

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On Véd6 baki  smok Az On
eredménye eredménye

Alistipes Normal Q Bactcroides Alacsony
327 338 343 352 343 345 352
Paraobacteroides Normal Odoribacter< .anchnic Normal
327 338 343 326
Desulfovibrio Normal Prevotella Magas
327 338 338 352
Enterococcus Normal Roseburia Normal
327 330 113 330 340 352 354 355
Hungatella Normal Faecalibacterium Normal
341 342 353 330 352 354
Enterobacterioceae Normal Subdoligranulum Normal
337 352 330

© Escherichio-Shigella Magas

330 342
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Egészség

Bél-m4j tengely

Fejleszthetd!

v nagyon {6
( N ] — javithatd

Tdmogassa baktériumait néhdny aprd trukkel. Ezeket megtaldlja személyes fejlesztési javaslatok kézott.

Lefrés

A maj a legfontosabb o Lo sre-szerv. Ez a szervezet méregtelenitd kdzpontja, és alvadasi faktorokat és
savakat fermel. Az, B Jg a £ Jjat mennyire haszndljo napi szinten, oz egészséges bélmikddéstdl fugg. A
bélrendszere és4 iGja dllf dé kapcesolatham dll egymdssal, és a vérkeringésen (portdlis véna) keresztul
oOsszekdttetésben dllinak./f tdpany ~ed Joaktériumok ésszetevdi ezen a nagy éren keresztUl jutnak a
maijba. Az elemzés a bé —numok €60 J'nem alkd holos zsirmaj kézotti 6sszefuggésre dsszpontosit. Kérjuk,

figyelien a Firmicutes : Bacteroidefd ardnydrad oz érték az eldzd fejezetben taldlhatd meg.

Kockd&zati tényezsk

A bél-magj tengely egyensulyhidnyaiiak kockdat tény¢  3i gyakran,oz egészségtelen életmdd és a
gyogyszerek. A bél-maj tengely egyensuly’ inya gyo' an a kréat s betegsegek mellékhatdsaként

jelentkezik.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On Véd6 baki’  smok Az On
eredménye eredménye

a Prevotella Magas Odoroacter Normal

372 373 376 387 366 367 385

Enferococcus Normal Coprococcu Normal

373 382 383 103 366 366 387

Streptococcus Normal Oscillibacter Magas

363 373 384 385 386 103 366 377 385 387 389

Blautia Normal Oscillospira Normal

387 388 376 386 392

Veillonelloceae Normal Q Ruminococcaceae Alacsony

365 367 373 375 382 383 103 364 365 369 372 375 382 383 385 387 391

Enferobacteriaceae Normal Faecalibacterium Normal

373 382 383 363 374

Haemophilus Normal

373
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Egészség

Bél-bér tengely

v nagyon {6
[ — javithatd

Csak igy tovabb!

Lefrés

A bdre és a bélrendszed 'gy  ant sUrU érrendszeri struktirdval rendelkezd, idegrostokban gozdag szerv.
Osszességében a b 0ér td gely egy dsszetett kommunikacids halézatbdl dll, amely magdban foglalja az
immunrendszert 4 ormon’ hdszert (endoksmrendszer), a anyagesere-rendszert és az idegrendszert. A

bélbaktériumok egyensul iidnyot ~o@l Un Osszefuggesbe hoztdk a pikkelysdmorrel és az atdpidval.

Kockd&zati tényezbk

Stressz esetén bizonyos bélod  sriumok @ un neurotd . nittereket termelnek, amelyek negativ hatdssal
lehetnek a bér mikddésére. Dieta és af jogyszerd 4 1d anyagjelzésen és a hosszu ldncu zsirsavakon
keresztul hathatnak a bérre. Ezdltal egy specifit S fehél  (SREBP-1), valamint a zsirsavak lebontdsa
aktivalddik, ami viszont befolydsolja a bdr ¢ potdt. Ve je figyeld Oe azt is, hogy a szivargd bélrendszer

eldsegitheti a pikkelysémor kialakuldsat.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On Véd6 baki  smok Az On
eredménye eredménye

Collinsella Normal Q Bacteroidaceae Alacsony

41 412 409 411

Bacteroides Alacsony Prevotelloced Magas

401 410 411 415 417 409 41

Paraobacteroides Normal Prevotella Magas

401 411 417 409 415

Lachnospiraceae Alacsony Rikenellaceae Normal

401 409 411 4n

Blautia Normal Tannerelloceoe Normal

411 412 413 416 417 4n

Ruminococcaceae Alacsony

41 416
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endoblom

Inzulin egyensuly

Csak igy tovabb!

Lefrés

Mikrobiom jelentés Mintavétel

Egészség

v nagyon {6
— javithatd

Az inzulin nevy hormontd Mol yalmirigy termeli, és a vércukorszintet szabdlyozza azdltal, hogy a b dltal

felszivott cukrot a sat Kbe £ Dllitja. Attdl fuggden, hogy étkezés utdn csdkken-e és milyen gyorsan a vér

olUkdzszintje, 161#¢ juk, hol j o bo sejtek mamayire reagdlnak oz inzulinra. Ha a szint nem csodkken egy

bizonyos idén belul, azaz | cukowtl® et Jik a vérerekben akkor ez cukorbetegségre utalhat. Az On

bélbaktériumai befolyds ~ cukor fg

Kockdzati tényezék

A mozgashidny, a tulsuly és a stressz

Szakirodalmi hivatkozdsok
Kapcsolédé baktériumok
Collinsella
430 431 435 447

Eggerthella
109 428 447 448

Alistipes
448

Parabacteroides
432 448 450

Coprococcus
429

Ruminococcus
432 443 452 453

Veillonella
109 443 451 454

_Iv6dasaot s felhaszndldsdt, és igy a vércukorszintjét is.

akran vezl 0z | ulin egyensulyanak felboruldsdhoz.

Az On V£ J'baktériumon Az On
eredménye eredménye
Normal Erysipelotrichd  Oe Normal
448 452
Normal @ Lachaf iracece Alacsony
4394 52453
Normal Roseburia Normal

440 441 443 448 /A7

Normal Faecalibacterium Normal

432 436 442 443

Normal

Normal

Normal

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Egészség - Oldal 20/40



endo bIO m Mikrobiom jelentés Mintavétel

Egészség

Az (zOletek egészsége

Fejleszthetd!

v nagyon {6
00 — javithatd

Tdmogassa baktériumait néhdny aprd trukkel. Ezeket megtaldlia a személyes fejlesztési jovaslatok kdzott.

Lefrés

A reumatoid artritisz eguf Jtq imun betegség, amely elsésorban az zuleteket &rinti. Allandd gyulladdshoz és
oz izUletek és csontd buszl  dsdhoz vezet, mivel a szervezet immunrendszere sajdt sejtstrukturdi ellen irdnyul.
A mechanizmus4 gyon 6 zetett, a veleszitlstett és szerzett immunvadlaszoktdl fugg. A bélnydlkahartya
ateresztdképessege és g iikrobid' ™ Jget Jlyhidnyok szerepet jatszanak, mivel felborithatjdk oz

immunrendszert.

Kockdzati tényezék

A reumatoid artritisz genetikai, kdrnyezt s hormat s | yezdk eredménye. Bakteridlis és virusos

kérokozokat gyakran azonositottak, iint az iz Sk rost egészségi dllapotdért felelds kivaltd okof.

Szakirodalmi hivatkozdsok

Kapcsol6dé baktériumok Az On /6d6 baktériumok Az On
eredménye eredménye

Collinsella Normal Bifidobag m Normal
192 464 474 480 468 470 o2 482 483
Eggerthella Normal e Baci roidaceae Alacsony
192 459 476 481 462 470

@ Prevotelia Magas @ Bacteroides Alacsony
458 461 466 478 479 488 458 460 462 463 465
Bacilli Normal Roseburia Normal
475 477 463 484
Lactobacillus Normal Faecalibacterium prausnitzi Normal
478 192 460 468 469 477
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Fejlesztesre vonatkozo ajanidasok

Az ajénlésokrdl

It felsoroltuk az On javitdséra vonatkozé ajanldsokat. Ezek kézul nem mindegyik vonatkozik Onre. Az
ételintolerancidkat és a személyes preferencidkat nem vettuk figyelembe ezekben az ajdnldsokban. Prébdlja
meg kideriteni, hogy melyek a legjobbak az On szdmdra, és melyiket tudja kénnyen beilleszteni a mindennapi

életébe.

Személyes ajaniée Ol

Naponta fogua® -zon bl jydkat — Sadeindség

A bogydk polifenolokat t rales o, mal Sk tdmogatjdk oz egészségjavitd baktériumok ndvekedését és
csokkentik a nemkivand S oacilusold "egyes hd Oaktériumok képesek lebontani a polifenolokat, a bogydk

ily médon Uzemanyagkent szolgét Lk szamu't U Tapldlkazdsi javaslat: egyen egy marék bogydt minden nap.

Enterotipus 2 — Enterotipus

On valészinlleg elsésorban névényi szénhidagl “kon al¢ Uld étrenddfolytat. A névényi alopu étrend szdmos
eldnyt rejt magdban a szervezet szdmara€ Jelddaul a ¢ Umolcat Sen, zéldségekben és teljes kidrlésy
gabonafélékben gazdag, kiegyensulyozott étrend vél  Imeil Uit az olyd. hetegségek ellen, mint az elhizds,
a magas vérnyomas és az érelmeszesedés. Enterotif 34l Okféle zoldséoal  hyUmolesot kedvel (minél
vdltozatosabb, anndl jobb). A fehérie minésége doni. Untossdgu, ezéd gyelnie :ll a bioldgiai értékre, és
sokféle fehérjeforrast kell kombindlnia. J6 fehérieforrdsok a (hus, hol (s, tejtermékek, huvelyesek, mint a

borso, lencse, bab, csicseriborsg, ...). A napi fehérieszUkséglet GF g fehérje/testsulykiloommm.

Az enterotipusdnak megfeleléen az dsszetett szénhidrdtok (telies kidrlést olybuzd! i készult kenyér,
vadrizs, teljes kiérlésy tészta) elénydsebbek, mint az egyszerd szénhic.arok (fer. wked  :r, tészta). Tojds,
kukorica babtal, burgonya tojdssal, hivelyesek gabondval (borsépdrkdlt rizzsel), ke iofuval, huvelyesek dllati
fehériével és gabondval (borsdleves hussal és kenyérrel) nagyszerl példdk az éssi ett szénhidrGtokra és
nagy bioldgiai értéklek. Ami a zsirfogyasztdst illeti, oz olyan étrend, amely tobb ¢ itetlen zsirsavat tarfalmaz
(didfélék, lenmagolaj, avokddd), mint telitett zsirsavakat, mint amilyenek a késztermékekben, dllati eredety
élelmiszerekben és hidrogénezett zsirokban taldlhaték, jét tenne a szervezetének. Ezen kivil az On

enferotipusa arra utal, hogy fontos a megfelelé B12-vitamin (kobalomin) vasellatds.

Tépldélkozdési javaslat:

a komplexebb dsszetett szénhidrétok: 1 szelet telies kidrlésU kenyér vagy zabpehely gabonafélék reggelire.
a tfelftetlen zsfrsavakra vonatkozéan

egy evékandl lenolaj naponta Tébb B12 érdekében valomilyen dllati eredet’ termék fogyasztdsa vagy B12-1
tartalmazod fogkrém haszndlata noponta. HUsok citrommal, mert a C vitamin segiti a vas felszivoddasat. Vas

fogyaszttdsa utdn legaldbb 30 percig ne igyon kdvét, mert az gdtolhatja a vasfelvételt.
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Fejlesztésre vonatkozd ajanldsok

A Bacteroidetesek kedvelt tGpléléka — Kaldriabevitel

A Bacteroidetes (""karcsUsité baktériumok") szadmdra a zdldségek, gyumdlcsok, didfélék és huvelyesek a

legkedveltebb tapldlékok. Prébdljon meg ezekbdl tobbet beiktatni a napi étrendjébe. A Német

Tapldlkozastudomanyi Tarsasdg legaldbb napi 30 gramm rostbevitelt ajanl.

Tépldlkozdési javaslat: a 30 g rost eléréséhez minddssze 3 szelet teljes kibrésd tonkdlybuzakenyérre, 1 almdéra
(150 g), 100 g é&fonydéra, 2 sérgarépéra van szukség,

Csokkentse a kolinszintal | Jjzakészitmények, vaj, tojés). — Suly

A kolin csdkkentése hod “U f on segiti a fogydst. A kolin részt vesz a hosszu szénldncu zsirsavak oxidativ

lebontdsdban a keld 5z8 € >rgia felszabaditdsdban is.

Tépldlkozési javaslat: hel sttesftas® ouzat Uszftményeket 16nkdlybuza termékekkel.Kenjen avok&dét vagy
10rét a kenyérre vaj hely Sotente lef Sljebb 3 14 ist fogyasszon.

KerUlje a cukrot — Bsl-mdai€ “igely

A fehér cukor és a fruktdz kozvetlenuld Szt vesz af Jirm¢ <ialakuldsdban. Ugyelien arra, hogy kevesebb cukrot
fogyasszon. Mind a fehér cukor, mino a Ul sol¢  Uktdz K os lehet. Réfruktdz féként a szirupban, sok

uditditalban, kekszben, édességben és gud  Olcsjoght oan talét Jtd. Pobdlja meg elkerUIni a rejtett cukrokat.

Tépldlkozdési javaslat: csdkkentse az olyan élelmiszer | faf jasztését, ame’ Ssszetevéi ""OSE™"-re
végzbdnek, vagy olyan szavakat tartalmaznak, mint: JZIRUP, DEXTBY  CUKC 'z 6sszetevék listgjan.
Kolonésen kerUlje a szirupot, UditSitalokat, kekszeket, 6dességeket €6 ,yumolcsjoghurokat.

Egyen borbolydét! — Bé/-sziv tengely

A borbolya berberint tartalmaz, amely képes csodkkenteni a trimetilamiog™ " (TMAOQ’ iennyiségét, és igy

pozitiv hatdssal van a sziv egészségére.

Tépldlkozdési javaslat: hetente egyszer egy marék borbolya

Ez a kombin&cié a kulcs. — Az izuletek egészsége

A kurkuma antioxiddns hatdsa fokozhatd a D-vitamin és az omego-3 zsirsavak kombindldsdval, ami jovithatja

oz izUleti gyulloddst.

Tépldélkozdési javaslat: hetente hdromszor egyink egy réntottét, amit egy csipetnyi kurkumdéval és 6rdlt borssal
fGszerezink. Ontsunk ré lenoclajat.

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Fejlesztésre vonatkozd ajdnldsok - Oldal 23/40



endo bIO m Mikrobiom jelentés Mintavétel

Fejlesztésre vonatkozd ajanldsok

Egyen egy maréknyi narancs vagy piros zéldséget mindennap. — Gyulladds

A gyulladdssal szemben segitenek az anfioxiddnsok, mint A vitamin és béta carotin fogyasztdsa. Még
hasznosabb ezek béta carophillel vald kombindlasa. Tapldlkozdsi jovaslat: A zsifban oldddd vitamin
felszivoddsdhoz naponta fogyasszon egy maréknyi narancs vagy piros szind zdldséget ( sdrgarépa, paprika,
paradicsom ) egy darab sajttal. Fiszerezze a zbldséget bazsalikommal vagy oregdndval. Tokéletes étkezés a

paradicsomos, mozzareldds/kesusaijtos, bazsalikomos és olivaolajos capri-saldfa.

Ink&bb étcsokolddét egyen. — Cukoranyagesere

A flavonoidok mdasodlaogosd v hyi vegyuUletek, omelyek oz étcsokolddéban is megtaldlhatdk. Anyagesere-

fdmogatd és antioxiddd ot Uaok.

Tépldlkozési javg at: ha v/ ami édesre végl ' akkor inkdbb étcsokolddét egyen (>70%).

A vords hus, a széjak "S'es abrg” Oli serkef K az anyageserét. — Lipid anyagesere

Az olivaolaj, a marhahus, a szarg® 4, a szdjal O és a by koli nagy mennyiségu Q10 koenzimet tartalmaz. A
Q10 koenzim fontos az energic. ermeléshd "Ez egy 20 5° | 0ldddo, endogén anyag, amelyet tépldlekkal lehet
bevinni, és a szervezet maga is elédlld Az ubikid - ol 10 koenzim aktiv formdja kdzvetlenUl bioldgiailag

elérhetd, és azonnal felhaszndlhatd G szervezd en.

Tépldlkozdési javaslat: haszndljon hidegen sajtolt olfva¢ ijat af udtadnter.. z. Id6nként fogyasszon
marhahUst/szardiniét. Széjét és brokkolit hetente kéts .

Egyen t6bb fahéjat és mandulét. — Vitamin anyagesere

Az antioxiddnsok, az oxidativ stressz elleni véddéanyagként sza® Jinak, és fdmogatidka® myagcserét.

Emellett minimalizdljok oz emésztérendszeri irritdcid kockdzatdt.

Tépldlkozdési javaslat: fogyasszon minden nap gabonapelyhet vagy turmixot ma: M'wld l, &fonydval és fahéjjal.
Mivel az antioxidansok tdmogatjék egymdst hatdsukban és felhaszndlds utdn Ujrar  sznosulnak, a kilénbdzé
antioxidansok kombinécidja ésszer( vélasztds. Mellékhatds: A mandula sok E-vitd iint és rostot tarfalmaz. A
fahéj segft a zsfrégetésben.
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Fejlesztésre vonatkozd ajanldsok

Altaldnos ajénlésok

Mikrobidlis egészség

Az aldbbi ajdnldsok segitenek abban, hogy dltaldnossdgban javitsa a mikrobidlis egészségét:

Probiotikus élelmiszerek témogatdsa.
A probiotikus élelmiszerek kuldonb6zd baktériumtdrzseket tartalmaznak, amelyek tdmogatjdk a bélrendszer
regenerdldddsat. Példdk a praitiotikus élelmiszerekre a savanyu kdposzta (natur), a kombucha és a

(szdja)joghurt.

A probiotikus élelmid Jrek s* )ftenek.

A probiotikus élat szerek/ :qgitik a baktédas™ wkatf, mivel olyan bres-eket és tdpanyagokat tartalmaznak,
amelyek alopvetd szereg | jdtsza CO Bl (gdlkahdrtya regenerdcidjdban és a beélbaktériumok tapldaldsdban.
Prebiotikusnak tekinthet _iniszerek  Ua spdroal rficsdka, bandn, cikodria, padlizsdn, méz, pdrehagymao,
hagyma és csicsdka. Probdlja med cillesztegl (et a napi tdpldlékbevitelbe (természetesen csak azokat,

amelyeket 0l tolerdl).

Fogyasszon t6bb erjesztett élelmisz
A fermentalt élelmiszerekben taldlhatd baktét ‘nok tan gatjdk alf ‘endszerének fojgazdoagsdgadt és
valtozatossdgadt: friss savanyu kdposzta, Miso, tempell zrieszil rofu), € maecet (cukormentes, natur),

savanyusdg (natur) és kimehi.

Fogyasszon naponta legaldbb 5 adag gyimoélesot/ze sséget!
Azzal, hogy rengeteg zdldséget és gyumodlcsot fogyaszt, a mikrold i valtozatosabbad vdlik. Minél szinesebb,

annal jobb.

Javaslat 16bb z6ldség/gyumoles fogyasztdsaéra: reggelire 1 almét/banant adjon' mao'  napelyhéhez. Egy
marék bogyés gyumolesot uzsonndéra. Ebédre hus, hal, tofu tésztéval és sult zoldse  kkel ( pl. brokkoli, épa,
karfiol )kéretként saléték. Este hideg étel, kenyérre kenheté finomségok, zéldségel Jl ( paradicsom, hagyma,
uborka ).

Hasi féjdalom

Hasi fajdalmak esetén a kdvetkezd ajdnldsok nyujthatnok enyhulést:

A mentol (borsmenta) segft a géresdkon.
A mentol segit a bélben 1évd izomgdrecsdkdn és csdkkentheti a fajdalmat. A mentol serkenti a kalcium

n

bedramldsdt a simaizomsejtekbe, ezdltal ellozitjia azokat. Ezenkivul a mentol aktivdl egy ""fdjdalomellenes

n

csatorndf"™ a vastagbél faldban. Ez fompithatjo a fadjdalomérzetet. A mentol természetes médon a

borsmentdban fordul eld. Prébdljon ki tehdt egy kis friss mentatedt. De vigydzzon oz adagoldssal, ha hajlamos

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.) Fejlesztésre vonatkozdé ajdnldsok - Oldal 25/40



endo bIO m Mikrobiom jelentés Mintavétel

Fejlesztésre vonatkozd ajanldsok

a refluxral

A timol és a karvakrol (kakukkf() témogaté hatésu.
A timol és a karvakrol olyan illdolajok, amelyek f&ként a kakukkflben taldlhatdk. A kakukkfinek magas a
lomiaocaceus tannin- és avonoidtartalma is. A kakukkfd nyugtatd hatdssal van az emésztérendszerre, és

emelleft tdmogatja a belek fisztuldsat.

Az alliin (fokhagyma) enyhtti a hasi féjdalmakat.

A fokhagyma, oz alliin f& hatéd wyogu prebiotikum, illdolajokat és avonoidokat, valamint vitominokat és dsvanyi
onyagokat tartalmaoz. Ez g i¢ mds ndvény nemcsak immunrendszerinknek kedvez, hanem a bélben lévd
bakfériumok felszaporgt sdi  biztositjo. A fokhagymdnak bizonyitottan antibiotikus, virusellenes és
gyulladdascsokkentst atdsg an. Még a hasi fdjdalom is csdkkenthetd. De vigydzat! A fokhagyma

fenprokoumont ¢ warfari¢ s farfalmaz

Puffadds és felfivéd. &

Ha rendszeresen szenved puffag’ 0l, probdt ki ezeket hz ajdnldsokat:

A keser( vegyUletek és az illéolajok (Qyémbést imogai  hatdsuak
A keserU vegyUleteket és az illdolajokat péf Lul a gyor H»ér tartal Lzza JFzek aktivdljdk a bélperisztaltikat, és
igy enyhithetik a puffaddst. Ezenkivil a gyombér tdm¢  atjasd anyagcese. s Probdlion meg gydmbértedt vagy

friss gyombért adni oz étkezéseihez.

KerUlje a szénsavas italokat.
Prébdlja csdkkenteni oz Uditditalok és a szénsavas italok menit jiségét. Ezek elésea™ 4/ ffaddst és a puffadt
hasat.

A kéménymag (kémény, 6deskdomény) j6t tesz Onnek.

A kdbménymag tdmogatja az emészténedvek, példdul a nydl, o gyomornedy, az ¢ = és a hasnydlmirigy
emeésztéenzimeinek kepzddéset, ami pozitiv hatdssal van az emésztési folyamataira, igy jovitja azokat. A
kéményaldehid ezdltal enyhiti a puffaddst ésa megtaldlhaté pl. a kdoményben, a kdménymagban (kdmény)
vagy oz édeskdémeényben. A diétds nyersanyoagok, példaul a huvelyesek, a kdmény hozzdaddsdval

emészthetébbé vdlnak.

Redukdlja az édesitészereket
Egyes emberek oz édesitészerekre puffaddssal reagdlnak. Prébdlja meg csdkkenteni az édesitészereket, hogy
enyhitse a tUneteket. Tovabbd az édesitdszerek feltehetden gatoljdk a kuldnféle baktériumtipusok

kommunikd&ciods jeleit és igy hatrdnyosak a baktériumok névekedését illetéen.

Székrekedés
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A kovetkezd tippek segitenek abban, hogy a székrekedést korddban tartsa:

Prébdlja ki a gyomormasszdézst.
Maszirozza a gyomrdt legaldbb 5 percig. Fekidjon a hatdra, és enyhén doboljon oz ujjpegyeivel a hasan. Ez

az ingerulet attevédik a hasi szervekre, és serkenti a bélmikddést.

Az oleuropein (olfvabogydlevéfikivonat) j6t tesz Onnek.
Az oleuropein egy olyan b4 Jr yag, amely pl. oz olivabogydlevél-kivonatokban taldlhatd. Segit megnyugtatni

a gyomrot és a belekett |Os/ iti o rendszeres bélmozgdst és a méreganyagok kiuruléset.

A homoktdvis csodaszer,

A homoktdvis igazi csof  Zer. Nogyal  mennyisd  Yen tartalmaz Bl- és B6-vitamint, amelyek szUkségesek a
muUkods idegrendszerhez. A vitam® 'k hidnyad  iesztési problémadkat okozhat. A homoktévisnek erds hashaijtd
hatdsa van, mivel serkenti a bgt ozgdst. B¢ ikivol méd — leniti a nydlkahdrtyadt és nyugtatja azt. Prébdljon ki

egy finom homoktoévis fedt vagy gyumsé  slevet!

Fogyasszon psylliumhéjat.
A psylliumhéj nyalkat (oldhatd élelmi rostot) tartalmaz | bélbed .egduA wdnak, serkentik az emésztést és

megkodnnyitik a béluritést.

Tépldlkozdési javaslat: oldjon fel 1 db evékandl psylliuniiiéjat egy pohéd Zben, és utdna igyon meg egy pohdér
vizet.

Az aszalt szilva stimuldlja az emésztést. Hashajtét tartalmaz, amely ecis™ 4 8kreked st. Javaslat: egyen
meg hérom aszalt szilvét, majd igyon ré egy pohdr vizet.

Hasmenés

A hasmenés jelentésen befolydsolhatjo a mindennapi életet, az aldbbi ajdnldsok segitenek

Prébdlja ki a vizmegkéts nydlkét (psylliumhé, rizs, zab)
A vizmegkdtd nydlka segit megszilarditani a székletet. Ezek megtaldlhatdk pl. a f&tt rizsben, a kétszersiltben, a
zabpehelyben vagy a psylliumhéjban. KerUlje a puffasztd ételekkel vald kombindcidt, mint példdul a bab vagy

a kaposzta.

Tépldlkozdési javaslat: reggelizzen zabkdasét és keverien bele szdérftott &fonyét. Adjon egy evékandl
psylliumhéjat az ételhez.
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Egyunk t6bb keményftStartalmi ételt (bandnt, reszelt almdt).
A keményitétartalmy ételek eldsegitik a szildrdabb széklettermelést, és csdkkenthetik a UJC-IGtogatdsok

szdmat. Keresse azokat a keményitétartalmu ételeket, amelyek nem tarfalmaznaok olyan anyagokat, amelyek
fovabb irritdlhatidk a gyomrdt vagy a beleit. A keményitétartalmu ételek kdzé tartozik a bandn és a reszelt

alma. A legjobb, ha megvarja, amig oz alma megbarnul, mielétt megeszi.

A tanninok (az orbdncfy, széritott Gfonya) segftenek.

A tanninok a fehériékhez kotddve a nydlkahdrtydk 6sszehizdddsat okozzdk Ennek kodvetkeztében a
hasmenés kdérokozdi nem tudal '« olyan kédnnyen bejutni a bélbe, és kevesebb elektrolit veszik el. Szaritoft
&fonya (és levelek), szarital 7 Jer (és levelei), az orbdncfy és az ezUstfl sok csersavat tartalmaz.
Mindezekbdl csoddlaid ed it lehet f6zni. Az ezekhez szUksége tealevelek a legtébb gydgyszertdroan
elérheték. Fontos tid "azo/ an, hogy e levelek szaritott fajtdjdt fogyasszuk, mert a frissek ellenkezé ( hashaijtd

) hatdst valtanal
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Baktériumok listgja

Ez a baktériumlista felsoroljo oz ebben a mintdban faldlt dsszes baktériumnemzetséget. A gyakorisdg, a

bakférium a mintdban eléforduld szdzalékos ardnydt mutatjo.

Torzs Nemzetség Gyakoriség (%) Hivatkozdés (%)
Actinobacteriota Bifidobacterium 0,26 0,04 - 0,76
Actinobacteriota Cf asella 0,08 0,00 - 0,26
Bacteroidota 3¢ fteroides 996 12,44 - 31,36
Bacteroidota irnesiella 0,39 0,16 - 2,08
Bacteroidota 3utyricimonas 0,10 0,00-0,24
Bacteroidota Odas®  _ier 0,21 012-0,44
Bacteroidota Paraprey ila 0,38 0,00-0,28
Bacteroidota Prevd ila 46,02 0,00 - 10,44
Bacteroidota Alistipes 3,78 1,56 - 5,46
Bacteroidota Parabad. .Oides 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 UCC. O3 O,16 0,02 -0,36
Firmicutes Dielma 0,02 0,00 - 0,00
Firmicutes Holdemanella (o 0,00 - 0,06
Firmicutes Holdemania 0,05 0,00 - 0,06
Firmicutes Turicibacter (OX6 0,00 - 0,06
Firmicutes Streptococcus 2 0,02-0,24
Firmicutes Christensenelloceae R-7 group 0,18 0,04 -1,60
Firmicutes Clostridium sensu stricto 1 0,39 0,00 - 0,06
Firmicutes RAgathobacter 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 GCRA-900066575 0,02 0,00 - 0,08
Firmicutes GCRA-900066755 0,02 0,00 - 0,00
Firmicutes Lachnoclostridium 1,81 0,14 -0,70

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.)

Baktériumok listdja - Oldal 29/40



endoblom

Torzs

Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes

Firmicutes

Mikrobiom jelentés

Baktériumok listéja

Nemzetség
Lachnospira
Lachnospiraceae FCS020 group
Lachnospiraceae NC2004 group
Lachnospiraceae ND3007 group
Lachnospiraceae UCG-004
Lachnospiraceae UCG-010
Jella

T zerella

-ubacterium] eligens group
[Eubacteds® |+ fiosum group

~glicicogl s

Colidef ‘Oacter
Flg¢ “nifractor,
Infestinima® s
NK4A214 group
Oscillibacter
Oscillospira
UCG-002
UCG-003
UCG-005
Anaerofilum
Faecalibacterium
Negativibacillus
Paludicola
Ruminococcus
Subdoligranulum
[Eubacterium] siraeum group
Family Xl AD3011 group
Family Xl UCG-001
Romboutsia

Terrisporobacter

Minta azonosité: 00000000 (Beérkezett: 2023. szeptember 16.)
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Gyakoriség (%) Hivatkozds (%)

1,21 0,00 - 1,90
092 © 0,02-0,30
046 1t 0,00-0,36

0,22 0,20 - 2,32
014 0,00 - 0,30
0,10 0,02-0,24
0,01 0,00-0,04
0,03 0,00 - 0,06
008 | 018-254
0,01 0,00 -0,14
0,10 0,10-0,48
0,06 0,02-0,18
0,05 0,00 - 0,06
0,03 0,00 - 0,06
0,19 0,00 - 0,86
022 7 0,00-0,08
0,03 0,00-0,10
0,08 0,02 -0,56
0,12 0,00-0,12
0,08 0,00 - 0,34
2/, 7 0,00-0,00
4,6 4,44 -12,86
M 0,00 - 0,08
J2 T 0,00-0,00
0,17 0,12 - 1,60
0,27 0,20 -2,20
0,05 0,00 -1,40
0,02 0,00 - 0,06
0,03 0,00-0,04

190 1 0,00-0,00
019 1 0,00-0,00
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Torzs Nemzetség Gyakoriség (%) Hivatkozds (%)
Firmicutes Acidaminococcus 1,79 1© 0,00-0,00
Firmicutes Phascolarctobacterium 548 1T 0,00-184
Firmicutes Megasphaera 0,70 T 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 ~ srella 1,09 0,02 - 2,96
Proteobacteria E ‘herichia-Shigella 003 1 0,00-0,00
Proteobacteria aemophilus 0,07 0,00 -0,14
Verrucomicrobiowa Victivallis 0565 1T 0,00-0,20
Verrucomicrobiota efmang’ 0,03 0,00 - 2,32
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A tesztrdl

Az Endobiomrdl

A bél mikrobiom 95%-ban bélbaktériumokbdl dll. Ezek a baktériumok doéntd szerepet jdtszanak
abban, hogy hogyan érezzUk magunkat, és abban is, hogy mennyire vagyunk egészségesek.
SzUletésunktdl kezdve edzik oz immunrendszert, és alapvetéen befolydsoljdk szémos sulyos
betegség kialokuldsdat, mint példdul az irritdbilis bél szindrdma, a szivargd bél szindrdma, a
cukorbetegség, az el is, a Parkinson-kdr, sét a vastagbélrak.

Az Endobiom bélpt o3¢ om elemzés az Endomedix életmdd terméke, amely a legmodernebb
tfechnoldégidka irellt sns algoritmusokat és a legujobb tudomdanyos publikdcidkat haszndlja
oz Endobigt nikrol sm jelentés elkészitéséhez. Az Endobiom elemzés vildgszerte az
egyetlefl 1z ISO 1 85 és az ISt T szerint kétszeresen tanusitoft termeék a mikrobiom
ferlletén. Ez don foa® 09U, £0 .z elemzés mindségét jelzi. A termeék biztonsdgdnak
biztositdsa érde “oen az Engd’ liedix olyd  nindségirdnyitdsi rendszerrel rendelkezik, omely
megfelel a vonatkozd kdyd siményekd (, és optimalizdljo a folyamatokat, hogy a kockdzatok
és hibak elkertlheték ¥ jy a lehett =gkisebbd _ kkenthetdk legyenek. Az ISO 13485
szabdlyozza oz orvostechnikgit Szkdzok gf wrdit Ik mindségirdnyitdsi rendszerére vonatkozd
koévetelmeényeket, igy biztosiiva az orvat “chnik  eszkdzok fejlesztésének, gydrtdsdnak és
forgalmazdsdanak magas szinvonalgt 4z ISO 9€ /1 garantt 1 a termék folyomatos fejlesztését,

valamint annak oltalmazdsat.

Az Endobiom analizis innovdécidja az Uj-generdcidos D 5 et idezés (NGS) ¢ » mikrobiom, ill. emberi szervezet

kolesdnhatdsardl szolo, ndvekvd tuddsbdzis egyedi sindeidja.

Médszerek és korldtozdsok

Az Endobiom mikrobiom-elemzéshez a baktérium-DNS-t kivonjdk a szélk! ardlt i, polimerdz
ldncreakcidval (PCR) felerdsitik a minden baktériumban jelen léyse 5 gént [ 35), majd
kovetkezd generdcids DNS-szekvendldssal (NGS) elemzik. Az 1NGS az € as/  1S-bdzispdrok
pontos meghatdrozdasdra szolgdld mdédszer. az Endomedix elemzi a bélbak:  umok egyedi
DNS-bazispdrjait, ami lehetdvé teszi a tenyészthetd és a nem tenyészthet!  saktériumok
azonositdsdat. A szekvencioadatokat egy sajdt fejlesztésy filogenetikai ele 1zé algoritmus
segitségével dolgozzdk fel. Ez az elemzés a bélbaktériumok mikrobiomjdnak azonositdsdhoz
vezert.

Az analitikai teszt kifejlesztése, a bioinformatikai elemzés és az adatok besorolds utdni
értelmezése az Endomedix feladata. flg modon a cég biztositja az eljdrdsi lepcsdk hitelesitését,
omely alopvetéen szukséges a mikrobiom vizsgdlatok elvégzeéséhez és a késdbbi tesztekkel

vald 6sszehasonlitdshoz.
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