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Procomcure

1. Mikrobiális egészség

Mikrobiális sokféleség

A bélbaktériumok általános változatossága nagyon jó! Ez egészséges
bélmikrobiomra utal, amely optimálisan támogatja az Ön általános egészségét

és jólétét.

Fajgazdagság: 390 (Referenciatartomány: 202-322)

Fajok egyenletessége: 0,73 (Referenciatartomány: 0,72-0,78)

 További információk

A mikrobiális diverzitás a bélmikrobiom változatosságát írja le, és a fajgazdagságból és a fajok egyenletességéből áll. A sokféleség a legfontosabb paraméter

a bélmikrobiom egészségének elemzéséhez. Azt méri, hogy hány különböző baktériumfaj (fajgazdagság) van jelen a bélben, és ezek mennyire
egyenletesen oszlanak el az egyes fajok között (fajegyenletesség).

A magas diverzitású baktériumközösség tehát sok különböző fajból áll, és az egyedek egyenletesen oszlanak el.

A diverzitás kiszámítása a "Shannon-index" - a grafikonon látható szám - segítségével történik. Ez az index figyelembe veszi mind a fajgazdagságot, mind az
egyenletességet (az egyedek eloszlását a fajok között). Minél magasabb az érték, annál jobb!

A kutatások azt mutatják, hogy az alacsony diverzitás összefüggésbe hozható többek között különböző egészségügyi problémákkal, mint a gyulladásos
bélbetegségek, az elhízás, az anyagcserezavarok és az autoimmun betegségek."

Fajgazdagság: A székletmintában található különböző baktériumfajok számát jelzi. A magas érték magas fajgazdagságot jelez.

Fajegyenletesség: Arról ad információt, hogy mennyire kiegyensúlyozott a különböző baktériumtípusok gyakorisága a bélben. Az egyenletesebb eloszlás
segít megelőzni néhány faj dominanciáját, így a mikrobiális közösség kevésbé lesz érzékeny a zavarokra vagy kedvezőtlen változásokra

Diszbiózis index

Az Ön bélmikrobiomja egyensúlyban van, nincs jele diszbiózisnak (=

egyensúlyhiánynak).

 További információk

A diszbiózis a bélmikrobiom egyensúlyhiányára utal, amikor a potenciálisan káros baktériumok száma meghaladja a hasznos baktériumokét. Ez az
egyensúlyhiány különböző tényezők, többek között gyulladásos bélbetegségek következtében alakulhat ki. A diszbiózis index számszerűsíti ennek az
egyensúlyhiánynak a súlyosságát, és hasznos lehet a mikrobiom változásainak nyomon követésében a kezelések vagy az étrend módosításai során.

Referenciatartomány

6,32
Kiváló

Referenciatartomány

0,55
Kiváló

alacsony magas

alacsony magas

Mikrobiom jelentés

Endomedix Ltd. info@endomedix.hu endomedix.hu Oldal 1/21

MIN
TA



Enterotípus

A 3. enterotípus ("Ruminococcus") kiegyensúlyozott és összetett
szénhidrátokban, köztük rostokban gazdag étrendhez kapcsolódik.

Enterotípus 3: Ruminococcus

 További információk

A bélmikrobiomot három domináns baktériumcsoportba sorolják, amelyek a korai életévekben az "alapmikrobiomot" alkotják, és amelyeket elsősorban

genetikai tényezők és táplálkozási szokások befolyásolnak. Bizonyítékok vannak arra, hogy az enterotípusunk befolyásolhatja, hogy mely élelmiszereket
tudunk különösen jól metabolizálni, és mennyire hatékony a vitamintermelés a bélben. A hosszú távú táplálkozási szokások, valamint az életkor, az egészségi
állapot és a gyógyszerhasználat befolyásolhatják az enterotípusát.

Kérjük, vegye figyelembe, hogy ez a besorolás és az Ön eredménye csak tendenciát jelez, és az enterotípusok átfedhetik egymást.

Enterotípus 3

A 3-as enterotípust a Ruminococcus baktérium nemzetség túlsúlya jellemzi. Ez az enterotípus különösen gyakori a vegyes táplálkozású egyének körében. A
Ruminococcus baktériumok gyorsan és hatékonyan bontják le az emészthetetlen táplálékkomponenseket, majd alakítják át azokat egészséget elősegítő
anyagokká, például rövid szénláncú zsírsavakká. A Ruminococcus baktériumok több olyan enzimet termelnek, amelyek képesek az emészthetetlen
szénhidrátokat, például a rostokat lebontani, majd energiává alakítani. Ezek a baktériumok azonban károsíthatják a bélnyálkahártyát is, mivel lebontják az ott
található cukor-fehérje komplexeket.

Enterotípus 1

Az 1-es enterotípus ("Bacteroides") az állati eredetű élelmiszerekben gazdag étrendhez társul.

Enterotípus 2

A 2-es enterotípus ("Prevotella") a gyümölcsökben, zöldségekben, hüvelyesekben és teljes kiőrlésű gabonákban gazdag növényi étrendhez társul.

2. Bél-test kölcsönhatás

Bél-immun tengely

Úgy tűnik, hogy a bélbaktériumok összetétele jól támogatja az immunrendszert.

magas szintű támogatás az immunrendszer
számára

 További információk

A bél-immun tengely a bél és a szervezet immunrendszere közötti kapcsolatot és kölcsönhatást írja le. Az immunrendszer több mint 70%-a a bélben

található, és az ott élő baktériumok támogatják. Bizonyos baktériumok aktiválják az immunsejteket vagy szabályozzák azok aktivitását, és
gyulladáscsökkentő anyagokat, például rövid szénláncú zsírsavakat termelnek. A bélmikrobiom egészsége kulcsfontosságú az erős immunrendszer
szempontjából.

A székletminta értékes betekintést nyújthat az immunrendszer erejébe és ellenálló képességébe.
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Gyulladási potenciál

A bélrendszered nem mutat gyulladásra utaló jeleket. Gyulladási potenciálja
alacsony.

Alacsony gyulladásos
potenciál

Az Ön eredménye az LPS-termelés 4 metabolikus lépéséből
áll:

Az LPS cukor építőkövei
Bővített LPS modulok
Felszíni antigének
Az LPS előkészítő szakasza

 További információk

A bélrendszer gyulladásos potenciálját a lipopoliszacharidok (LPS) segítségével lehet kiszámítani. Az LPS olyan molekulák, amelyek bizonyos baktériumok
sejtfalában fordulnak elő. A legújabb kutatások azt mutatják, hogy a bélmikrobiom összetétele (beleértve az LPS-termelő baktériumok típusait és
mennyiségét) hogyan befolyásolja a bél immunrendszerét.

Egyes baktériumok a leírt anyagcsere-utakat használhatják az LPS előállítására. Ha túl sok LPS-termelő baktérium van a bélben, akkor a gyulladás
lehetősége megnő.

Ezeken kívül a diszbiózis index és az immunerősség fontos paraméterek, amelyek befolyásolhatják a bél gyulladási potenciálját.

Bél-bőr tengely

Úgy tűnik, hogy a bél mikrobiomja támogatja az egészséges bőrt.

alacsony hajlam a bőrbetegségekre

 További információk

A bél-bőr tengely a bél mikrobiom és a bőr egészsége közötti kapcsolatot írja le. Az olyan bőrbetegségeket, mint az akne, a neurodermitisz és a
pikkelysömör, gyakran a szervezetben kialakuló gyulladás okozza, amely aztán a bőr felszínén láthatóvá válik. A bélbaktériumok közvetlenül szabályozhatják
az immunrendszert és a gyulladásos folyamatokat a szervezetben. Ezért a székletmintában található baktériumok elemzésével következtetéseket lehet
levonni a bőr egészségére vonatkozóan.

Testsúly

Úgy tűnik, hogy a bélbaktériumai jól támogatják Önt a természetes

testsúlyszabályozásban. Úgy tűnik, minden egyensúlyban van.

alacsony soványságra való hajlam

alacsony túlsúlyra való hajlam

4/4

alacsony hajlam a pattanásokra

alacsony hajlam a neurodermitiszre

alacsony pikkelysömörre való hajlam
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 További információk

A bélbaktériumok összetétele befolyásolja az anyagcsere különböző aspektusait, például a táplálékból történő energiatermelést. Számos tanulmány arra
utal, hogy a bélbaktériumok szerepet játszanak a testsúly szabályozásában. Egyes baktériumok a sovány testalkattal hozhatók összefüggésbe, míg mások

hozzájárulhatnak az elhízáshoz.

A bélrendszerünkben megtalálhatóak lehetnek mind az soványsággal, mind a túlsúlyossággal összefüggő baktériumtípusok.

A testsúlyszabályozásban fontos szerepet játszanak még a mikrobiális sokféleség és a baktériumok által termelt rövid szénláncú zsírsavak. Más fontos
tényezők közé tartozik a mikrobiális sokféleség és a baktériumok által termelt rövid szénláncú zsírsavak.

3. Bélrendszeri egészség

Áteresztő bél szindróma

A bélbaktériumok összetétele egy esetleges áteresztő bél szindrómára utal. Ha
emésztési problémáktól vagy tünetektől szenved, javasoljuk, hogy forduljon

orvoshoz.

Nagyfokú hajlam az áteresztő bél szindrómára

 További információk

Az áteresztő bél szindróma a bélnyálkahártya fokozott áteresztőképességét írja le. Ez szabályozza, hogy mely anyagok jutnak a bélből a véráramba. Ha a
bélnyálkahártya károsodik, nem kívánt anyagok juthatnak be a szervezetbe és gyulladást válthatnak ki. Az ép bélnyálkahártya fenntartásához
kulcsfontosságú az egészséges bélmikrobiom. A jótékony bélbaktériumok segítenek megerősíteni a bélgátat és csökkenteni a gyulladást. Egyrészt, hogy a

nagyfokú változatosság elengedhetetlen az egészséges bélnyálkahártya fenntartásához.

Másrészt, ha a bélbaktériumok egyensúlya megbomlik, bizonyos baktériumok elszaporodhatnak, amelyek túlzottan lebontják a nyálkahártya sejtjeit, így a
bélnyálkahártya "lyukas" lesz. Ez vezethet az áteresztő bél szindrómához. A károsodott bélnyálkahártya többek között a krónikus gyulladások, az
ételintolerancia, az autoimmun betegségek, az irritábilis bél szindróma és a bőrbetegségek fokozott kockázatával jár együtt.

Irritábilis bél szindróma

Úgy tűnik, nincs kapcsolat a bélbaktériumai és az irritábilis bél szindróma között.

alacsony hajlam az irritábilis bél szindrómára

 További információk

Az irritábilis bél szindróma (IBS) egy gyakori gyomor-bélrendszeri rendellenesség, amelyet olyan tünetek jellemeznek, mint a hasmenés és/vagy székrekedés,
puffadás és hasi fájdalom. Tanulmányok azt mutatják, hogy az érintett betegeknél gyakran kedvezőtlen a bélbaktériumok összetétele és alacsonyabb a
változatossága, mint az IBS nélküli pácienseknél. Számos olyan ok létezik, amely irritábilis bél szindrómát válthat ki, vagy súlyosbíthatja a tüneteket. Úgy tűnik,
hogy a pszichológiai tényezők, például a stressz, különösen fontos szerepet játszanak. Emellett az alultápláltság, a tápanyaghiány, más betegségek, a
toxinok, a gyomorsav hiánya, a gyógyszerek, a fertőzések és a bélmikrobiom egyensúlyának felborulása is a lehetséges kiváltó okok közé tartoznak.

SIBO

Az Ön bélmikrobiomja a vékonybélben lévő baktériumok esetleges
túlszaporodását jelzi. Ha tüneteket tapasztal, javasoljuk, hogy forduljon orvoshoz.

Nagyfokú SIBO-ra való hajlam
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 További információk

A SIBO (kontaminált vékonybél szindróma) a baktériumok túlzott elszaporodására utal a vékonybélben. Jellemzően a vékonybélben sokkal kevesebb
baktérium található, mint a vastagbélben. A SIBO esetében azonban a vastagbélből származó baktériumok fokozottan jelen vannak a vékonybélben. Ezt

általában a lassabb emésztés vagy egy műtétet követő anatómiai változások váltják ki. A leggyakoribb tünetek a puffadás, de egyéb emésztési zavarok és
tápanyaghiány (különösen B12-vitamin) is előfordulhat.

A kutatási eredmények azt mutatják, hogy a vékonybélben lévő baktériumok túlszaporodása a vastagbélben lévő baktériumok összetételére is hatással van.
A székletminta ezért utalhat a SIBO esetleges jelenlétére. Ha az eredmény pozitív, fontolja meg az orvoshoz fordulást és H2 kilégzési teszt elvégzését

Gluténérzékenység

A bélmikrobiom összetétele lehetséges gluténérzékenységre utal. Ha emésztési

problémáktól vagy tünetektől szenved, javasoljuk, hogy forduljon orvoshoz.

Nagyfokú hajlam a gluténérzékenységre

 További információk

A gluténérzékenység olyan gluténre adott reakciót jelent, amely nem jár cöliákiával (autoimmun reakció) vagy búzaallergiával. A glutén olyan
gabonafélékben, mint a búza, a tönkölybúza, a rozs és az árpa, megtalálható fehérje. Fogyasztása emésztési problémákhoz és olyan tünetekhez vezethet a
gluténérzékenységben szenvedő egyéneknél, mint a krónikus fáradtság és fejfájás.

A tudományos vizsgálatok alapján ma már összefüggést lehet megállapítani a bél mikrobiom összetétele és a gluténérzékenység kialakulásának lehetősége

között.

4. Baktériumlisták

F/B arány

Az Ön F/B aránya: 5,31

Referenciatartomány (%) 1,08 - 2,03

Baktérium Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Bacteroidota  14,26  30,88 - 45,11

Firmicutes  75,74  48,28 - 63,47

Probiotikus baktériumok

Baktérium Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Akkermansia muciniphila 0,15  0,00 - 1,56

Bifidobacterium  2,01  0,03 - 0,66

Bifidobacterium longum  1,09  0,00 - 0,36

Lactobacillus 0,00  0,00 - 0,01
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Mucin-termelő baktériumok

Baktérium Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Akkermansia muciniphila 0,15  0,00 - 1,56

Bacteroides fragilis  0,46  0,00 - 0,26

Bacteroides thetaiotaomicron 0,03  0,02 - 0,65

Bifidobacterium  2,01  0,03 - 0,66

Faecalibacterium prausnitzii  0,25  3,44 - 11,31

Lactobacillus 0,00  0,00 - 0,01

Butirát-termelő baktériumok

Baktérium Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Anaerostipes 0,16  0,04 - 0,36

Coprococcus  0,03  0,06 - 1,90

Eubacterium hallii group 0,00  0,00 - 0,09

Faecalibacterium prausnitzii  0,25  3,44 - 11,31

Roseburia 0,00  0,00 - 0,16

Subdoligranulum  3,36  0,30 - 2,50

Szulfát-redukáló baktériumok

Baktérium Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Bilophila 0,11  0,02 - 0,25

Bilophila wadsworthia 0,11  0,00 - 0,24

Desulfovibrio 0,00  0,00 - 0,23

Az összes baktérium áttekintése

Törzs Genus Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Actinobacteriota Actinomyces 0,01  Nincs adat

Actinobacteriota Adlercreutzia 0,01  Nincs adat

Verrucomicrobiota Akkermansia  5,14  0,00 - 1,94

Bacteroidota Alistipes  5,34  1,35 - 4,96

Firmicutes Anaerococcus 0,04  Nincs adat

Firmicutes Anaerofilum  0,03  0,00 - 0,01
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Törzs Genus Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Firmicutes Anaerostipes 0,16  0,04 - 0,36

Firmicutes Anaerotruncus  0,11  0,00 - 0,01

Bacteroidota Bacteroides  3,69  11,89 - 31,62

Bacteroidota Barnesiella  0,08  0,13 - 2,04

Actinobacteriota Bifidobacterium  2,01  0,03 - 0,66

Desulfobacterota Bilophila 0,11  0,02 - 0,25

Firmicutes Blautia 0,01  0,00 - 0,16

Firmicutes Butyricicoccus 0,30  0,11 - 0,47

Bacteroidota Butyricimonas 0,17  0,00 - 0,22

Firmicutes CAG-56 0,00  0,00 - 0,12

Firmicutes Caldicoprobacter 0,02  Nincs adat

Campilobacterota Campylobacter 0,03  Nincs adat

Firmicutes Catabacter 0,01  Nincs adat

Firmicutes CHKCI001 0,02  Nincs adat

Firmicutes Christensenellaceae R-7 group  2,21  0,05 - 1,83

Firmicutes Clostridium innocuum group 0,03  Nincs adat

Firmicutes Clostridium sensu stricto 1 0,00  0,00 - 0,11

Firmicutes Colidextribacter  1,05  0,05 - 0,19

Actinobacteriota Collinsella  0,31  0,02 - 0,22

Bacteroidota Coprobacter 0,00  0,00 - 0,24

Firmicutes Coprococcus  0,03  0,06 - 1,90

Firmicutes Defluviitaleaceae UCG-011  0,32  0,00 - 0,03

Desulfobacterota Desulfovibrio 0,00  0,00 - 0,23

Firmicutes Dialister 0,32  0,00 - 2,50

Firmicutes Dielma 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes DTU089 0,00  0,00 - 0,02

Actinobacteriota Eggerthella 0,07  Nincs adat

Firmicutes Eisenbergiella  0,50  0,00 - 0,02

Actinobacteriota Enterorhabdus 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes Erysipelatoclostridium  0,15  0,00 - 0,05
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Törzs Genus Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Firmicutes Erysipelotrichaceae UCG-003 0,24  0,03 - 0,33

Proteobacteria Escherichia-Shigella 0,00  0,00 - 0,07

Firmicutes Eubacterium eligens group 0,43  0,25 - 2,68

Firmicutes Eubacterium fissicatena group 0,07  Nincs adat

Firmicutes Eubacterium hallii group 0,00  0,00 - 0,09

Firmicutes Eubacterium nodatum group  0,07  0,00 - 0,02

Firmicutes Eubacterium oxidoreducens group  0,11  0,00 - 0,05

Firmicutes Eubacterium ruminantium group 0,00  0,00 - 0,13

Firmicutes Eubacterium siraeum group 0,86  0,01 - 1,49

Firmicutes Eubacterium ventriosum group 0,13  0,01 - 0,15

Firmicutes Eubacterium xylanophilum group 0,10  0,00 - 0,37

Firmicutes Faecalibacterium  0,51  6,02 - 15,78

Firmicutes Family XIII AD3011 group  1,15  0,00 - 0,08

Firmicutes Family XIII UCG-001 0,02  0,00 - 0,03

Firmicutes Fenollaria 0,07  Nincs adat

Firmicutes Flavonifractor  0,73  0,00 - 0,06

Firmicutes Fournierella 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes Frisingicoccus 2,02  Nincs adat

Firmicutes GCA-900066575 0,07  0,01 - 0,08

Actinobacteriota Gordonibacter 0,01  Nincs adat

Proteobacteria Haemophilus 0,00  0,00 - 0,12

Firmicutes Holdemanella 0,00  0,00 - 0,09

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

Firmicutes Howardella 0,31  Nincs adat

Firmicutes Hydrogenoanaerobacterium  0,05  0,00 - 0,01

Firmicutes Intestinibacter  0,11  0,00 - 0,03

Firmicutes Intestinimonas  0,81  0,00 - 0,06

Firmicutes Lachnoclostridium 0,42  0,15 - 0,82

Firmicutes Lachnospira  0,00  0,35 - 2,63

Firmicutes Lachnospiraceae FCS020 group  0,00  0,03 - 0,37
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Törzs Genus Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Firmicutes Lachnospiraceae FE2018 group 0,08  Nincs adat

Firmicutes Lachnospiraceae NC2004 group 0,11  0,02 - 1,00

Firmicutes Lachnospiraceae ND3007 group  0,00  0,24 - 2,58

Firmicutes Lachnospiraceae NK4A136 group 0,00  0,00 - 0,28

Firmicutes Lachnospiraceae UCG-001 0,18  0,02 - 0,51

Firmicutes Lachnospiraceae UCG-004 0,03  0,00 - 0,29

Firmicutes Lachnospiraceae UCG-008 0,00  0,00 - 0,05

Firmicutes Lachnospiraceae UCG-010  0,01  0,03 - 0,27

Firmicutes Lactobacillus 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes Lactococcus 0,00  0,00 - 0,01

Actinobacteriota Lawsonella 0,01  Nincs adat

Firmicutes Leuconostoc 0,02  Nincs adat

Firmicutes Marvinbryantia 0,01  0,00 - 0,02

Firmicutes Merdibacter  0,03  0,00 - 0,01

Firmicutes Monoglobus  0,03  0,07 - 0,37

Firmicutes Moryella 0,00  0,00 - 0,05

Firmicutes Negativibacillus  0,91  0,00 - 0,08

Firmicutes NK4A214 group 0,05  0,00 - 0,95

Bacteroidota Odoribacter  3,40  0,11 - 0,41

Firmicutes Oscillibacter  0,67  0,03 - 0,31

Firmicutes Oscillospira 0,03  0,00 - 0,11

Proteobacteria Oxalobacter 0,01  0,00 - 0,03

Firmicutes Paludicola 0,04  Nincs adat

Firmicutes Papillibacter 0,01  Nincs adat

Bacteroidota Parabacteroides 1,37  0,94 - 3,59

Bacteroidota Paraprevotella 0,04  0,00 - 0,36

Proteobacteria Parasutterella 0,25  0,01 - 0,80

Firmicutes Parvimonas 0,04  Nincs adat

Firmicutes Peptococcus 0,00  0,00 - 0,03

Firmicutes Peptoniphilus 0,06  Nincs adat
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Törzs Genus Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Firmicutes Phascolarctobacterium 0,02  0,00 - 2,07

Firmicutes Phocea 0,00  0,00 - 0,01

Bacteroidota Porphyromonas 0,03  Nincs adat

Bacteroidota Prevotella 0,00  0,00 - 11,55

Firmicutes Pseudoflavonifractor 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes Romboutsia 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes Roseburia 0,00  0,00 - 0,16

Firmicutes Ruminiclostridium 0,14  Nincs adat

Firmicutes Ruminococcus  8,72  0,15 - 1,95

Firmicutes Ruminococcus torques group 0,11  0,00 - 0,11

Firmicutes S5-A14a 0,04  Nincs adat

Firmicutes Sellimonas 0,08  Nincs adat

Actinobacteriota Senegalimassilia 0,00  0,00 - 0,02

Firmicutes Shuttleworthia 0,08  Nincs adat

Actinobacteriota Slackia 0,00  0,00 - 0,02

Firmicutes Solobacterium 0,02  Nincs adat

Firmicutes Streptococcus 0,08  0,03 - 0,31

Firmicutes Subdoligranulum  3,36  0,30 - 2,50

Proteobacteria Sutterella  0,01  0,02 - 2,45

Firmicutes Terrisporobacter 0,00  0,00 - 0,02

Patescibacteria TM7x 0,00  0,00 - 0,03

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

Firmicutes Tyzzerella 0,00  0,00 - 0,11

Firmicutes UBA1819  0,48  0,00 - 0,05

Firmicutes UCG-002  2,97  0,03 - 0,63

Firmicutes UCG-003 0,00  0,00 - 0,18

Firmicutes UCG-005  1,16  0,02 - 0,54

Firmicutes UCG-009 0,00  0,00 - 0,01

Firmicutes V9D2013 group 0,01  Nincs adat

Firmicutes Veillonella 0,00  0,00 - 0,15
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Törzs Genus Előfordulás (%) Referenciatartomány (%)

Verrucomicrobiota Victivallis  0,49  0,00 - 0,24

5. Ajánlások

Mikrobiális egészség

Fűszerek és gyógynövények használata
A fűszerek és gyógynövények beépítése az étrendbe ízletes
kiegészítéseket adhat az ételekhez, valamint egészségügyi
előnyöket biztosíthat a bélmikrobiom számára. Számos fűszer
gyulladáscsökkentő tulajdonságokkal rendelkezik, és
támogatja az emésztést, segítve az egészséges bélkörnyezet

kialakítását. A fűszernövények és fűszerek rendszeres
használatával fokozhatja ételeinek ízét, miközben egyúttal
elősegítheti a bélrendszer egészségét. A különböző ízekkel
való kísérletezéssel izgalmas és élvezetes maradhat az
étkezés.

 

Kezdje el használni a különböző fűszereket és fűszereket a főzésben:

Fermentált élelmiszerek bevezetése
A különféle erjesztett élelmiszerek étrendjébe való beiktatása
nagymértékben javíthatja a bélmikrobiomot azáltal, hogy élő,
jótékony baktériumokat, úgynevezett probiotikumokat biztosít.
Ezek az élelmiszerek döntő szerepet játszanak az egészséges
bélflóra helyreállításában és fenntartásában. Az erjesztett

élelmiszerek javíthatják az emésztést, erősíthetik az
immunrendszert, és segíthetnek enyhíteni bizonyos emésztési
problémákat. Segíthetnek továbbá fenntartani a jó baktériumok
egyensúlyát, ami kritikus fontosságú az általános bélrendszeri
egészség fokozásában. Törekedjen arra, hogy ezeket az
ételeket legalább hetente háromszor fogyassza, hogy

maximalizálja a mikrobiomjára gyakorolt előnyöket.

 

Ügyeljen arra, hogy rendszeresen fogyasszon erjesztett ételeket:

Enterotípus 3 - Ruminococcus domináns
A 3-as enterotípus vegyes étrendhez társul, amely állati és
növényi eredetű élelmiszereket egyaránt tartalmaz. A

Ruminococcus fajok hatékonyan bontják le a rezisztens
keményítőt, így ezeknek a keményítőknek a beépítése
jótékony hatással van a bélrendszer egészségére. A növényi
és állati fehérjéket kombináló, jól összeállított étrend
kulcsfontosságú ennek az enterotípusnak a támogatásához.

 

Erősítse mikrobiomját rezisztens keményítő és változatos fehérjeforrások
beépítésével:

Kurkuma: Gyulladáscsökkentő hatása miatt adjuk levesekhez,
pörköltekhez, rizshez vagy turmixokhoz.
Gyömbér: Használjon friss vagy porított gyömbért teákhoz,
kevergetős ételekhez vagy pácokhoz.

Fahéj: Szórjon őrölt fahéjat zabpehelyre, palacsintára vagy pékárura
az íz és az egészség érdekében.
Friss gyógynövények: Bazsalikom, oregánó és rozmaring
tésztamártásokban vagy sült zöldséges ételekben az íz és a
tápanyagok érdekében.

(Növényi alapú) joghurt és kefir: Élvezze őket reggelire vagy
uzsonnára, és ideális esetben válasszon élő aktív kultúrákat
tartalmazó termékeket.
Savanyú káposzta és kimchi: A savanyú káposzta: Használja őket

ételek mellé köretként vagy feltétként, hogy ízeket és
probiotikumokat adjon hozzá. Legyen óvatos, ha allergiás a halra. A
kimchit gyakran halszószal ízesítik. Jobb, ha a kimchi vegán
változatát választja.
Kombucha: Igya ezt az erjesztett teát frissítő italként.
Miso: Használja levesekben vagy salátaöntetekben, hogy az

ételeket probiotikus előnyökkel gazdagítsa. A miso
hagyományosan szójababból készül, de léteznek csicseriborsóból,
árpából vagy rizsből készült változatok is.

Rezisztens keményítő: Vegyen rendszeresen étkezéseibe hűtött
burgonyát, rizst és hüvelyeseket. Rezisztens keményítő található a
kesudióban, a nyers zabban és a kissé érett banánban is.
Kombinálja a növényi alapú fehérjéket: Keverje és kombinálja a
fehérjéket az optimális fehérjefelhasználás érdekében. Például: Bab

csemegekukoricával, lencsedal barna rizzsel, humusz teljes kiőrlésű
kenyérrel.
Egészséges zsírok és hidratálás: Fogyasszon jótékony zsírokat,
például olívaolajat, szezámmagot és avokádót. Igyon sok vizet,
hogy megelőzze a székrekedést, ami gyakori probléma ennél az
enterotípusnál.
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Csicseriborsó és spenót keverve sütve

Hozzávalók:
1 doboz csicseriborsó, lecsepegtetve
2 csésze friss spenót

1 hagyma, felszeletelve
2 gerezd fokhagyma, apróra vágva
1 evőkanál olívaolaj
1 teáskanál őrölt kömény
Só és bors ízlés szerint

Citromszeletek a tálaláshoz

Elkészítés::
1. Melegítsünk olívaolajat egy serpenyőben közepes lángon.
2. Adja hozzá a felszeletelt hagymát és a felaprított fokhagymát, és főzze, amíg áttetszővé válik.
3. Keverjük bele a csicseriborsót és az őrölt köményt, és főzzük még 5 percig.

4. Adjuk hozzá a friss spenótot, és főzzük, amíg éppen csak megfonnyad.
5. Sóval és borssal fűszerezzük, majd citromszeletekkel tálaljuk.

Gyors, fehérjében gazdag étel az éhség csillapítására, miközben támogatja az egészséges bélrendszert.

Bél-test kölcsönhatás

Maradjon hidratált
A megfelelő folyadékbevitel létfontosságú az egészséges
emésztőrendszerhez. Az elegendő vízfogyasztás támogatja a

szervezet természetes folyamatait, beleértve az emésztést és
a tápanyagok felszívódását. A megfelelő hidratálás segíti a
széklet lágyítását, a székrekedés megelőzését és a
méreganyagok kiöblítését a szervezetből. A megfelelő
folyadékpótlás biztosítása javíthatja a bélmozgékonyságot és

fokozhatja az emésztési funkciók általános hatékonyságát,
segítve a mikrobiom virágzását.

 

Biztosítsa a megfelelő folyadékpótlást:

Megfelelő fehérjebevitel
A fehérjék segítenek fenntartani az egészséges bélgátat és
erősítik az immunrendszert.

 

Törekedj arra, hogy a fehérje a tányérod körülbelül negyedét tegye ki:

Növelje a rostbevitelt
A sok rostot tartalmazó étrend elengedhetetlen a változatos és
virágzó bélmikrobiom támogatásához. A rostok
prebiotikumként működnek, és táplálják a bélben lévő jótékony
baktériumokat. Ez jobb emésztéshez, a tápanyagok jobb

felszívódásához és az emésztési zavarok csökkenéséhez
vezethet. A rostban gazdag étrend alacsonyabb
koleszterinszinttel, testsúlyszabályozással és általános
bélrendszeri egészséggel jár együtt, mivel a széklet
lágyításával és tömegnövelésével elősegíti a rendszeres

bélmozgást. A változatos rostforrások biztosítása nemcsak a
bélrendszer egészségét segíti elő, hanem segít megelőzni a
székrekedést és támogatja a hasznos bélbaktériumok
növekedését.

 

Törekedjen arra, hogy naponta többféle rostban gazdag élelmiszert
fogyasszon:

Víz: Törekedjünk arra, hogy a nap folyamán legalább 8 pohár vizet

igyunk.
Gyógynövényteák: A gyógyteák, mint például a kamilla vagy a
borsmenta, további egészségügyi előnyöket kínálnak.
Levesek: Élvezze a zöldségekkel teli, húsleves alapú leveseket,
amelyek hidratálnak és tápanyagokat tartalmaznak.

Gyümölcsök és zöldségek: Nassoljon vízben gazdag gyümölcsöket
és zöldségeket, például görögdinnyét vagy uborkát.

Fehérjeforrások: A fehérjefajták: Vegyen be az étkezésébe halat,
sovány húst, tofut, tempeh-t, hüvelyeseket és tojást.
Rostbevitel: Az elégtelen rostbevitel fehérjefogyasztás esetén

székrekedést okozhat.

Teljes kiőrlésű gabonafélék: A barna rizs, a quinoa és a zab
beépítése az étkezésbe.

Hüvelyesek: A lencse, csicseriborsó és bab hozzáadása
salátákhoz, levesekhez és pörköltekhez.
Gyümölcsök: Nassoljon almát, bogyós gyümölcsöket és banánt a
nap folyamán.
Zöldségek: A brokkolit, sárgarépát és kelbimbót tegye bele az

ételekbe.
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Áfonya chia mag puding

Hozzávalók:
1/4 csésze chia mag
1 csésze mandulatej

1 evőkanál méz
1/2 csésze friss áfonya
1 teáskanál vanília kivonat

Elkészítés::

1. Egy tálban keverjük össze a chia magokat, a mandulatejet, a mézet és a vaníliakivonatot.
2. Keverje jól össze, és hagyja állni egy éjszakán át a hűtőszekrényben.
3. Tálalás előtt hintse meg friss áfonyával.

Ez a krémes puding könnyű és tápláló desszertet kínál, amely támogatja a bélrendszer egészségét.

Bélrendszeri egészség

Pseudograins használata
Az olyan álgabonák, mint a quinoa, az amarant, a chia mag, a
köles, a teff és a hajdina mind gluténmentesek, és sokoldalú,

tápanyagban gazdag alternatívát kínálnak a hagyományos
gabonák helyett, rostban gazdag lehetőséget biztosítva a
glutént kerülők számára.

 

Fedezze fel, hogyan lehet az álgabonákat különböző módon beépíteni
az étkezéseibe:

Gluténmentes teljes kiőrlésű gabonafélék
Megpróbálhatja kizárni a glutént, mivel az kellemetlenségeket
és gyulladást válthat ki. Ha gluténmentes teljes kiőrlésű

gabonafélékre váltasz, a szervezeted számára létfontosságú
tápanyagokat és rostokat biztosíthatsz, amelyek támogatják
az egészséges bélmikrobiomot. Ez segít elkerülni a negatív
tüneteket, miközben elősegíti a jótékony baktériumok
növekedését. A gluténmentes teljes kiőrlésű gabonafélék
sokféleségének beiktatása az étrendbe elősegítheti a

változatos bélflóra kialakulását, ami kulcsfontosságú az
optimális emésztéshez és az immunrendszer működéséhez.

 

Rendszeresen építsen be gluténmentes teljes kiőrlésű gabonaféléket az
étkezéseibe.

Próbálja ki a chia magokat pudingokban, chia lekvárban, vagy
egyszerűen vízben elkeverve a rostok növelésére.
Készítsen kölest reggeli kásaként, köretként vagy
zöldségpogácsában.
Használja a teffet zabkásaként, salátákhoz, vagy lisztként

gluténmentes kenyérhez.
A hajdinát beépítheti a sushi-ba, a házi müzlibe vagy palacsinta- és
süteménylisztként.

Quinoa: Használja saláták vagy tálak alapanyagaként.
Barna rizs: Rizs: Élvezze köretként vagy kevergetve.
Hajdina: Készítsen zabkását vagy palacsintát reggelire.
Gluténmentes zab: Használja turmixokhoz vagy pékárukhoz.
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Low-FODMAP diéta
Az alacsony FODMAP-értékű étrend egy terápiás
megközelítés, amely az erjeszthető szénhidrátok
csökkentésével segít kezelni a vékonybél-baktériumok

túlszaporodásának (SIBO) tüneteit. Ez a diéta három
kulcsfontosságú fázist tartalmaz: elimináció, újbóli bevezetés
és személyre szabás, amelyek mindegyike döntő fontosságú
az ételek kiváltó okainak azonosítása és a hosszú távú
bélrendszeri egészség kezelése szempontjából. Az alacsony

FODMAP-értékű diétát csak a tünetek fennállása esetén,
orvosi diagnózis után és szakképzett táplálkozási szakember
vagy dietetikus irányításával szabad követni. Megfelelő
felügyelet nélkül az alacsony FODMAP-értékű étrend
követése tápanyaghiányhoz és alultápláltsághoz vezethet.

 

Kövesse az alacsony FODMAP-értékű étrend három fázisát a SIBO-
tünetek kezelése érdekében:

Bogyós quinoa reggeli tál

Hozzávalók:

1 csésze főtt quinoa
1/2 csésze vegyes bogyós gyümölcsök (áfonya, eper)
1 evőkanál chia mag
1/2 csésze növényi tej
1 teáskanál méz (vagy datolyaszirup, juharszirup vegánoknak)

1/4 csésze dió, apróra vágva

Elkészítés::
1. Főzzük meg a quinoát a csomagolás utasításai szerint, és hagyjuk kihűlni.
2. Egy tálban keverje össze a quinoát a növényi tejjel és a mézzel vagy juharsziruppal.

3. A tetejére vegyes bogyós gyümölcsöket, chia magot és apróra vágott diót teszünk.

Ez a tápláló tál tele van rostokkal, antioxidánsokkal és omega-3 zsírsavakkal, ideális a nap egészséges indításához.

Összefoglaló

Íme egy rövid leírás arról, hogyan növelheti bél egészségét:

Fogyassz gyógynövényeket és fűszereket: A fűszerek és gyógynövények étrendjébe való beiktatása ízletes kiegészítéseket adhat az ételekhez,
valamint egészségügyi előnyöket biztosíthat a bélmikrobiom számára. Számos fűszer gyulladáscsökkentő tulajdonságokkal rendelkezik, és támogatja
az emésztést, segítve az egészséges bélkörnyezet kialakítását.

Iktass be fermentált élelmiszereket: A különféle erjesztett élelmiszerek étrendjébe való beiktatása nagymértékben javíthatja a bélmikrobiomot azáltal,
hogy élő, jótékony baktériumokat, úgynevezett probiotikumokat biztosít. Ezek az élelmiszerek döntő szerepet játszanak az egészséges bélflóra
helyreállításában és fenntartásában. Törekedjen arra, hogy ezeket az ételeket legalább hetente háromszor fogyassza.
Részesítsd előnyben a rezisztens keményítőt: A Ruminococcus fajok, amelyek a 3-as enterotípusod részét képezik, hatékonyan bontják le a rezisztens
keményítőt, így ezeknek a keményítőknek a beépítése jótékony hatással van a bélrendszer egészségére. A növényi és állati fehérjéket kombináló, jól

összeállított étrend kulcsfontosságú ennek az enterotípusnak a támogatásához.
Válassz gluténmentes gabonaféléket: Megpróbálhatod kizárni a glutént, mivel az kellemetlenségeket és gyulladást válthat ki. Az olyan álgabonák, mint
a quinoa, az amarant, a chia mag, a köles, a teff és a hajdina mind gluténmentesek, és sokoldalú, tápanyagban gazdag alternatívát kínálnak a
hagyományos gabonák helyett, rostban gazdag lehetőséget biztosítva.
Fontold meg az alacsony FODMAP-tartalmú étrendet: Az alacsony FODMAP-értékű étrend egy terápiás megközelítés, amely az erjeszthető

szénhidrátok csökkentésével segít kezelni a vékonybél-baktériumok túlszaporodásának (SIBO) tüneteit. Ezt a diétát csak tünetek esetén, orvosi
diagnózis után és szakképzett táplálkozási szakember vagy dietetikus irányításával szabad követni.
Maradj hidratált: A megfelelő folyadékbevitel létfontosságú az egészséges emésztőrendszerhez. Az elegendő vízfogyasztás támogatja a szervezet
természetes folyamatait, beleértve az emésztést és a tápanyagok felszívódását. A megfelelő hidratálás segíti a széklet lágyítását, a székrekedés
megelőzését és a méreganyagok kiöblítését a szervezetből.
Biztosítsd a megfelelő fehérjebevitelt: A fehérjék segítenek fenntartani az egészséges bélgátat és erősítik az immunrendszert. A megfelelő fehérjebevitel

az általános egészség és a felépülés szempontjából is kulcsfontosságú, különösen az emésztési problémák kezelésekor.

Eliminációs fázis: A magas FODMAP-tartalmú élelmiszerek, mint a

búza, a hagyma, a tejtermékek és bizonyos gyümölcsök (alma,
körte) 4-6 hétig történő elhagyása.
Visszatelepítési szakasz: A magas FODMAP-tartalmú élelmiszerek,
például a búza vagy az alma fokozatos visszaállítása egyenként,
hogy meghatározzuk a toleranciaszintet.

Személyre szabási fázis: A jól tolerált élelmiszerek beépítésével, a
tüneteket kiváltó élelmiszerek elkerülése vagy csökkentése mellett.
Szakmai támogatás: Biztosítsa, hogy minden fázist dietetikus vagy
egészségügyi szakember irányításával végezzen el az eredmények
optimalizálása és a tápanyaghiány megelőzése érdekében.
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Növeld a rostbevitelt: A sok rostot tartalmazó étrend elengedhetetlen a változatos és virágzó bélmikrobiom támogatásához. A rostok prebiotikumként
működnek, és táplálják a bélben lévő jótékony baktériumokat. A változatos rostforrások biztosítása nemcsak a bélrendszer egészségét segíti elő, hanem
segít megelőzni a székrekedést és támogatja a hasznos bélbaktériumok növekedését.

Javasoljuk, hogy olyan termékeket szedjen, amelyek kombinációt tartalmaznak bacillus clausii, bacillus subtilis, bifidobacterium adolescentis, bifidobacterium
animalis, bifidobacterium bifidus, bifidobacterium breve, bifidobacterium infantis, bifidobacterium longum, lactobacillus acidophilus, lactobacillus crispatus,
lactobacillus fermentum, lactobacillus gasseri, lactobacillus lactis, lactobacillus paracasei, lactobacillus plantarum, lactobacillus reuteri, lactobacillus
rhamnosus, lactobacillus salivarius, lactococcus lactis, leuconostoc mesenteroides, pediococcus acidolactici, pediococcus pentosaceus, saccharomyces
boulardii, streptococcus thermophilus. Például a Mikrobiom-24 elérhető a gyógyszertárakban.

A Mikrobiom-24 készítmény különösen előnyös a jótékony baktériumok átfogó keveréke miatt. Tartalmaz Bifidobacterium longumot, amely kulcsfontosságú a
vékonybél bakteriális túlnövekedésével (SIBO), a szivárgó bél szindrómával, a fizikai rosszulléttel, a mentális betegségekkel, a zsírmájjal, a magas
vérnyomással, a cukorbetegséggel és a pajzsmirigy túlműködéssel kapcsolatos problémák kezelésében. A Lactobacillus acidophilus jelenléte tovább
támogatja a bélrendszer egészségét azáltal, hogy elősegíti a kiegyensúlyozott mikrobiomot. A Bifidobacterium infantis és Bifidobacterium breve is szerepel,
amelyekről ismert, hogy pozitívan hozzájárulnak a mentális jóléthez és a bélrendszeri barrier integritásához, közvetlenül támogatva a mentális betegség és a
szivárgó bél problémáinak javulását. Ez a széles törzsspektrum erős jelölt a bélrendszer holisztikus egészségének javítására több érintett területen is.

Javasoljuk, hogy olyan termékeket szedjen, amelyek kombinációt tartalmaznak bifidobacterium animalis, bifidobacterium bifidus, bifidobacterium longum,
lactobacillus acidophilus, lactobacillus brevis, lactobacillus bulgaris, lactobacillus casei, lactobacillus gasseri, lactobacillus paracasei, lactobacillus plantarum,
lactobacillus rhamnosus, lactobacillus salivarius, streptococcus thermophilus. Például a NST Ult Prob-14 elérhető a gyógyszertárakban.
Az NST Ult Prob-14 törzsek robusztus kombinációját kínálja, amelyek közvetlenül számos bélrendszeri problémájára hatnak. Tartalmaz Bifidobacterium
longumot, amely rendkívül releváns olyan állapotok esetén, mint a SIBO, szivárgó bél, mentális betegség, zsírmáj, magas vérnyomás, cukorbetegség és

pajzsmirigy túlműködés. A Lactobacillus acidophilus, Lactobacillus casei és Lactobacillus plantarum jelenléte előnyös az egészséges mikrobiális egyensúly
elősegítésére, ami elengedhetetlen, figyelembe véve a kompromittált fizikai egészségét és a mentális betegségre való hajlamát. Ezek a törzsek szinergikusan
működnek, támogatva a bélrendszeri barrier funkciót és javítva az általános emésztési jólétet, hozzájárulva a fizikai rosszullétének és a szivárgó bél
problémáinak javulásához.

6. Rólunk

Az Endomedix Kft.-ről
A bél mikrobiom 95%-ban bélbaktériumokból áll. Ezek a baktériumok döntő szerepet játszanak abban, hogy hogyan érzi magát, és abban is, hogy mennyire

egészséges. Születésedtől kezdve edzik az immunrendszeredet, és alapvetően befolyásolják számos súlyos betegség kialakulását, mint például az irritábilis
bél szindróma, a szivárgó bél szindróma, a cukorbetegség, az elhízás, a Parkinson-kór és még a vastagbélrák is.
A Endomedix Ltd. mikrobiom elemzés a Precision Health Science életmód termékét jelenti, amely a legmodernebb technológiákat, intelligens algoritmusokat
és a legújabb tudományos publikációkat használja a Endomedix Ltd. mikrobiom jelentés elkészítéséhez. A Precision Health Science rendelkezik az ISO
15189:2012 akkreditációval a laboratóriumi minőségi szabványok tekintetében. Az Endomedix Ltd. elemzést egy elismert európai orvostechnikai vállalat végzi,

amely világszerte az egyetlen kettős ISO 13485 és ISO 9001 szerinti tanúsítvánnyal rendelkező termékkel rendelkezik a mikrobiom területén. Ez
kulcsfontosságú és az elemzés minőségét jelzi. A termék biztonságának biztosítása érdekében az európai medtech vállalat olyan minőségirányítási
rendszerrel rendelkezik, amely megfelel a vonatkozó követelményeknek, és optimalizálja a folyamatokat, hogy a kockázatokat és hibákat a lehető legjobban
elkerülje vagy minimalizálja. Az ISO 13485 szabályozza az orvostechnikai eszközök gyártóinak minőségirányítási rendszereire vonatkozó követelményeket,
így biztosítva az orvostechnikai eszközök fejlesztésének, gyártásának és forgalmazásának magas színvonalát. Az ISO 9001 azt is biztosítja, hogy a
termékeken folyamatos fejlesztéseket végezzenek, és intézkedéseket hozzanak a termék védelmére.

Az Endomedix Ltd. elemzés innovációját az újgenerációs DNS-szekvenálás (NGS) és a mikrobiom és az emberi szervezet kölcsönhatásairól szóló, egyre
bővülő tudásbázis egyedülálló kombinációja jelenti.

Módszerek és korlátozások
Az Endobiom mikrobiom-elemzéshez a székletmintából bakteriális DNS-t vonnak ki, amelyet polimeráz láncreakcióval (PCR) felerősítenek a minden
baktériumban jelen lévő készítő génre (16S), majd újgenerációs DNS-szekvenálással (NGS) elemeznek. Az NGS az egyes DNS-bázispárok pontos

szekvenciájának meghatározására szolgáló módszer. Az Endomedix elemzi a bélbaktériumok egyedi DNS-bázispárjait, lehetővé téve a tenyészthető és
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 osztályozás utáni értelmezése az Endomedix feladata. A vállalat így biztosítja az
eljárási lépések hitelesítését, ami alapvetően szükséges a mikrobiom vizsgálatok elvégzéséhez és a jövőbeli tesztekkel való összehasonlításhoz.

Kérjük, vegye figyelembe
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