Mikrobiom jelentés

Minta Azonosfté Mintavételezés Elemzés Anyag Laboratérium

L I I Széklet  Procomoure

1. Mikrobidlis egészség

Mikrobidlis sokféleség

Referenciatartomany
r : N
A béloaktériumok dltaldnos valtozatossdga nagyon 0! Ez egészséges
bélmikrobiomra utal, amely optimdlisan témogatia az On &ltalénos egészségét alacsony magas
és jolétét. 6 3 2
Faigazdagsdg: 390 (Referenciatartomdny: 202-322) o

Fojok egyenletessége: 0,73 (Referenciatartomdny: 0,72-0,78)

M Tovébbi informdéeick

A mikrobidlis diverzitds a bélmikrobiom vdltozatossdgdt irja le, és a fojgazdagsdgbdl és a fajok egyenletességébdl dll. A sokféleség a legfontosabb paraméter
a bélmikrobiom egészségének elemzéséhez. Azt méri, hogy hany kildnbdzé baktériumfaj (fojgozdagsdg) van jelen a béloen, és ezek mennyire
egyenletesen oszlanak el oz egyes fojok kézott (fojegyenletesség).

A magas diverzitdsu baktériumkdzdsség tehdt sok kildnbdzé fajodl dll, és az egyedek egyenletesen oszlanaok el.

A diverzitds kiszamitdsa a "Shannon-index" - a grafikonon Iéthatd szém - segitségével torténik. Ez az index figyelembe veszi mind a fojgozdagsdgot, mind az
egyenletességet (oz egyedek eloszldsadt a fojok kozott). Minél magasabb az érték, anndl jobb!

A kutatdsok azt mutatidk, hogy az alacsony diverzitds 6sszefiggésbe hozhatd tobbek kozétt kilonbdzd egészségugyi problémdkkal, mint a gyulladdsos
béloetegségek, az elhizds, 0z anyageserezavarok és az autoimmun betegsegek."

Fajgazdagség: A székletmintdban taldlhaté kuldnbézd boktériumfajok szamat jelzi. A magas érték magas fojgozdagsagot jelez.

Fajegyenletesség: Ardl ad informdécidt, hogy mennyire kiegyensulyozott a kilénbdzd baktériumtipusok gyakorisdga a bélben. Az egyenletesebb eloszlds
segit megelézni néhdany faj dominancidjdt, igy a mikrobidlis kdzdsség kevésbé lesz ézékeny a zavarokra vagy kedvezétlen valtozdsokra

Diszbidzis index

Referenciatartomany
s ! N\
Az On bélmikrobiomja egyensulyban van, nincs jele diszbidzisnak (=
egyensulyhidnynak). alacsony magas
0,55
Kivélé

M Tovdébbi informdéciok

A diszbidzis a bélmikrobiom egyensulyhidnydra utal, amikor a potencidlisan kéros baktériumok széma meghaladja a hasznos baktériumokét. Ez az
egyensulyhidny kulonbdzd tényezdk, tébbek kdzdtt gyulladdsos bélbetegségek kévetkeztében alakulhat ki. A diszbidzis index szdmszerUsiti ennek oz
egyensulyhidnynak a sulyossdgdt, és hasznos lehet a mikrobiom vdltozdsainak nyomon kévetésében a kezelések vagy az étrend mddositdsai sordn.
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Mikrobiom jelentés

Enterotipus

/

A 3. enterotipus ("Ruminococcus") kiegyensulyozott és dsszetett
szénhidrétokban, kéztuk rostokban gazdag étrendhez kapcsolddik.
Enterotfpus 3: Ruminococcus

M Tovdbbi informéeick

A bélmikrobiomot hdrom domindns baktériumesoportba soroligk, amelyek a korai életévekben oz "alapmikrobiomot" alkotidk, &s amelyeket elsésoroan
genetikai tényezék és tépldlkozdsi szokdsok befolydsolnak. Bizonyitékok vannak arra, hogy oz enterotipusunk befolydsolhatia, hogy mely élelmiszereket
tudunk kUldndsen jél metabolizdlni, &s mennyire hatékony a vitamintermelés a bélben. A hosszy tévy tépldlkozdsi szokdsok, valomint az életkor, oz egészségi
dllopot és a gydgyszerhaszndlat befolydsolhatidk az enterotipusdt.

Kéruk, vegye figyelembe, hogy ez a besorolds és az On eredménye csak tendencidt jelez, és az enterotipusok difedhetik egymdst.

Enterotipus 3

A 3-as enterotipust a Ruminococcus baktérium nemzetség tulsulya jellemzi. Ez az entferofipus kilondsen gyakori a vegyes tépldlkozdsy egyének korében. A
Ruminococcus baktériumok gyorsan és hatékonyan bontidk le az emészthetetlen tépldlékkomponenseket, majd alakitiék &t azokat egészséget elésegitd
anyagokkd, példdul révid szénldncu zsirsavakkd. A Ruminococcus baktériumok tébb olyan enzimet termelnek, amelyek képesek az emészthetetlen
szénhidrétokat, példdul a rostokat lebontani, majd energidva alakitani. Ezek a baktériumok azonban kérosithatidk a bélnydlkahdrtydt is, mivel lebontjdk oz ott
taldlhatd cukor-fehérie komplexeket.

Enterotipus 1

Az 1-es enterotipus ("Bocteroides") oz dllati eredety élelmiszerekben gazdag étrendhez térsul.

Enterotipus 2

A 2-es enterotipus ("Prevotella") a gyumaolesdkben, zoldségekben, hivelyesekben és telies kidrés gabondkban gozdag névényi étrendhez térsul.

2. Bél-test kdlesdnhatés

magas szintd témogatds az immunrendszer

Bél-immun tengely széméra

Ugy ttinik, hogy a bélboktériumok dsszetétele 6l tamogatia az immunrendszert.

M Tovdbbi informéeick

A bél-immun tengely a bél és a szervezet immunrendszere kdzotti kaopesolatot és kdlesdnhatdst ifja le. Az immunrendszer tébb mint 70%-a a béloen
taldlhatd, €s az oft él6 bakteriumok tdmogatidk. Bizonyos baktériumok aktivdlidk az immunseijteket vagy szabdlyozzdk azok oktivitdsat, és
gyulladdscsokkentd anyagokat, példdul dvid szénldncu zsirsavakat fermelnek. A bélmikrobiom egészsége kulcsfontossdgu oz erds immunrendszer
szempontidbdl.

A székletminta értékes betekintést nyujthat oz immunrendszer erejébe és ellendlié képességébe.
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Mikrobiom jelentés

Gyulladdsi potencidl

Alacsony gyulladésos
potencidl

4/4

A bélrendszered nem mutat gyulladdsra utald jeleket. Gyulladdsi potencidlja

alacsony. Az On eredménye az LPS-termelés 4 metabolikus 16pésébdl
all:

Az LPS cukor épitékdvei
Bdvitett LPS modulok
Felszini antigének

Az LPS eldkeészitd szakasza

M  Tovébbi informéeick

A bélrendszer gyulladdsos potencidliét a lipopoliszacharidok (LPS) segitségével lehet kiszamitani. Az LPS olyan molekuldk, amelyek bizonyos baktériumok
sejtfaldban fordulnak eld. A legujobb kutatdsok azt mutatjdk, hogy a bélmikrobiom ésszetétele (beleértve az LPS-termeld baktériumok tipusait és
mennyiségét) hogyan befolydsolja a bél immunrendszerét.

Egyes baktériumok a leit anyagcsere-utakat haszndlhatijdk az LPS elédllitdsdra. Ha tUl sok LPS-termeld baktérium van a béloen, akkor a gyulladds
lehetésége megnd.

Ezeken kivUl a diszbidzis index és az immunerdsség fontos paraméterek, amelyek befolyasolhatidk a bél gyulladdsi potencidlit.

alacsony hajlom a bérbetegségekre
Bél-bér tengely

Ugy tinik, hogy a bél mikrobiomja témogatia az egészséges bért. alacsony hajlam a pattandsoka
alacsony hajlom a neurodermitiszre

alacsony pikkelysdémérre vald hajlom

M Tovébbi informéeick

A bél-bdr tengely a bél mikrobiom és a bér egészsége kozoti kapesolatot ifja le. Az olyan bérbetegségeket, mint oz okne, a neurodermitisz &s a
pikkelysdmadr, gyakran a szervezetben kiolokuld gyullodds okozza, amely oztdn a bér felszinén Iéthatéva vdlik. A bélbaktériumok kézvetlentl szobdlyozhatidk
oz immunrendszert és a gyulloddsos folyomatokat a szervezetben. Ezért a székletmintdban taldlhaté baktériumok elemzésével kovetkeztetéseket lehet
levonni a bdér egészségére vonatkozdan.

. alacsony sovénységra valé hajlom
Testsuly

Ugy ttinik, hogy a bélbaktéiumai jol tdmogatidk Ont a tfermészetes
. ) a g PN . alacsony tUlsulyra valé hajlom
testsulyszabdlyozdsban. Ugy tUnik, minden egyensulyban von.
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Mikrobiom jelentés

M Tovdébbi informéciok

A béloaktériumok dsszetétele befolydsolio az anyagesere kildnbdzd aspektusait, példdul a tépldlékbdl 16rténd energiatermelést. Szédmos tanulmdny arra
utal, hogy a bélooktériumok szerepet jdtszanak a testsuly szabdlyozdsdban. Egyes baktériumok a sovany testalkattal hozhatdk dsszefuggésbe, mig masok
hozzdjédrulhatnak oz elhizéshoz.

A bélrendszerinkben megtaldlhatéak lehetnek mind oz sovanységgal, mind a tulsilyossaggal dsszefuggd baktériumtipusok.

A testsulyszabdlyozasbaon fontos szerepet jGtszanak még a mikrobidlis sokféleség és a baktériumok dltal termelt rdvid szénldncu zsirsavak. Mas fontos
tényezdk kézé tartozik a mikrobidlis sokféleség és a baktériumok dital termelt rdvid szénldncu zsirsavak.

3. Bélrendszeri egészség

Nagyfoky hajlam az Gtereszté bél szindrdmaéra

Atereszté bél szindréma

A béloaktériumok dsszetétele egy esetleges Gtereszté bél szindrdmadra utal. Ha
emésztési problémaktdl vagy tunetektdl szenved, jovasoliuk, hogy fordulion
orvoshoz.

M Tovdbbi informéeick

Az dteresztd bél szindrdma a bélnydlkahdrtya fokozott dteresztéképességét irja le. Ez szabdlyozzo, hogy mely anyagok jutnak a bélbdl a vérdramba. Ha a
bélnydlkahdrtya kérosodik, nem kivént anyagok juthatnak be a szervezetbe és gyulladdst valthatnak ki. Az ép bélnydlkahdrtya fenntartdsdhoz
kulcsfontossdgu oz egészseges beélmikrobiom. A jétékony béloaktériumok segitenek megerdsiteni a bélgdtat €s csdkkenteni a gyulladdst. Egyrészt, hogy a
nagyfoku vdltozatossdg elengedhetetlen oz egészséges bélnydlkahdrtya fenntartdsdhoz.

Mdsrészt, ha a bélbaktériumok egyensulya megbomlik, bizonyos boktériumok elszaporodhatnak, amelyek tulzottan lebontjdk a nydlkahdrtya sejtieit, igy a
bélnydlkahdrtya "lyukas” lesz. Ez vezethet oz dteresztd bél szindrdmadhoz. A kdrosodott bélnydlkahdrtya tébbek kdzétt a krdnikus gyulladdsok, az
ételinfolerancio, az autoimmun betegségek, az iritdbilis bél szindrdma és a béroetegségek fokozott kockdzatdval jér egyutt.

alacsony hajlam az iritdbilis bél szindrémdéra

Irritébilis bél szindréma

Ugy ttinik, nincs kapcsolat a bélbaktéiumai és oz irritdbilis bél szindréma kdzott.

M Tovébbi informdécick

Az iritdbilis bél szindrdma (IBS) egy gyakori gyomor-bélrendszeri rendellenesség, amelyet olyan tinetek jellemeznek, mint a hasmenés és/vagy székrekedés,
puffadds és hasi féjdalom. Tanulmdnyok ozt mutatidk, hogy oz érintett betegeknél gyakran kedvezétlen a bélbaktériumok dsszetétele és alocsonyabb a
vdltozatosséga, mint az IBS nélkili pdcienseknél. Szamos olyan ok Iétezik, amely irrtdbilis bél szindrémdt vdlthat ki, vagy sulyosbithatia a tuneteket. Ugy tinik,
hogy a pszicholégiai tényezdk, példdul a stressz, kuldndsen fontos szerepet jGtszanak. Emellett az alultépldltség, a tépanyaghidny, mds betegségek, a
foxinok, a gyomorsav hidnyo, a gydgyszerek, a fertézések és a bélmikrobiom egyensulydnok felooruldsa is a lehetséges kivaltd okok kdzé tartoznak.

Nagyfoku SIBO-ra valé hajlom
SIBO o '

Az On bélmikrobiomija a vékonybélben Iévé baktériumok esefleges
tUlszoporoddsat jelzi. Ha tUneteket topasztal, javasoljuk, hogy fordulion orvoshoz.
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Mikrobiom jelentés

M Tovdébbi informéciok

A SIBO (kontamindlt vékonybél szindrdma) a baktériumok tulzott elszaporoddsdra utal a vékonybéloen. Jellemzéen a vékonybélben sokkal kevesebb
baktérium taldlhatd, mint a vastagbéloen. A SIBO esetében azonban a vastagbélbdl szarmazd baktériumok fokozottan jelen vannak a vékonybéloen. Ezt
dltaldban a lossobb emésztés vagy egy mUtétet kdvetd anatdmiai valtozasok valtidk ki. A leggyakoribb tunetek a puffadds, de egyéb emésztési zavarok és
tépanyaghiany (kulbndsen B12-vitamin) is eléfordulhat.

A kutatdsi eredmények ozt mutatidk, hogy a vékonybéloen évé baktériumok tulszaporoddsa a vastagbélben Iévé baktériumok dsszetételére is hatdssal van.
A székletminta ezért utalhat a SIBO esetleges jelenlétére. Ha oz eredmény pozitiv, fonfoljo meg oz orvoshoz forduldst és H2 kilégzési teszt elvégzését

Nagyfoky hajlam a gluténérzékenységre

Gluténérzékenység

A bélmikrobiom dsszetétele lehetséges gluténérzékenységre utal. Ha emésztési
problémaktdl vagy tunetektdl szenved, javasoljuk, hogy fordulion orvoshoz.

M Tovdbbi informdcick
A gluténérzékenység olyan gluténre adott reakcidt jelent, amely nem jdér colidkidval (autoimmun reakceid) vagy buzaallergidval. A glutén olyan
gaobonafélékben, mint a bdza, a tonkdlybuza, a rozs és az drpo, megtaldlhatd fehérje. Fogyasztdsa emésztési problémdkhoz és olyan tUnetekhez vezethet a

oluténérzékenységben szenvedd egyéneknél, mint a krdnikus féradtsag és fejfdids.

A tudomanyos vizsgdlatok alopjdn ma mdr dsszefuggést lehet megdllopitani a bél mikrobiom dsszetétele s a gluténérzékenység kiolakuldsanak lehetésége
kozott.

4. Baktériumlistdk

F/B arény

Az On F/B arénya: 5,31

Referenciatarfomany (%) 1,08 -2,03
Baoktérium El6fordulés (%) Referenciatartomany (%)
Bacteroidota 114,26 ¥ 30,88-45]1
Firmicutes 1+ 7574 y 48,28 - 63,47
Probiotikus baktériumok
Baoktérium El6fordulés (%) Referenciatafomany (%)
Akkermansia muciniphila 015 y 0,00-156
Bifidobacterium 4201 Y 0,03-0,66
Bifidobacterium longum 1,09 M 0,00-0,36
Lactobagillus 000 Y 0,00-0,01
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Mikrobiom jelentés

Mucin-termeld baktériumok
Baktérium
Akkermansia muciniphila
Bacteroides fragilis
Bacteroides thetaiotaomicron
Bifidobacterium
Faecalibacterium prausnitzii

Lactobacillus

Butirét-termel$ baktériumok

Baktérium

Anaerostipes
Coprococcus

Eubacterium hallii group
Faecalibacterium prausnitzii
Roseburia

Subdoligranulum

Szulfét-redukdlé baktériumok

Baktérium
Bilophila
Bilophilo woadsworthia

Desulfovibrio

Az dsszes baktérium Gttekintése

Torzs Genus
Actinobacteriota Actinomyces
Actinobacteriota Adlercreutzia
Verrucomicrobiota Akkermansia
Bacteroidota Alistipes
Firmicutes Anoerococcus
Firmicutes Ancerofilum
Endomedix Ltd.

info@endomedix.hu

Eléfordulés (%)
015
10,46
0,03
1201
1025 Y

000 Y.

El6fordulés (%)
016
L 0,03
000 ¥
1025 %
v

0,00

r 3,36

El6fordulés (%)
on
omn

0,00

El6fordulds (%)
001
001
4514
1534
0,04

0,03

Referenciatartomany (%)
0,00-156
0,00-0,26
0,02-0,65
0,03-0,66
3,44 -11,31

0,00-0,01

Referenciatartomany (%)
0,04 -0,36

0,06 -190

0,00-0,09

3,44 -11,31

0,00-016

0,30-2,50

Referenciatafomany (%)
0,02-0,25
0,00-024

000-023

Referenciatartomany (%)
Nincs adat
Nincs adat
0,00-194
135-4.96
Nincs adat

0,00-0,01

endomedix.hu
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Torzs

Firmicutes
Firmicutes
Bocteroidota
Bacteroidota
Actinobacteriota
Desulfobacterota
Firmicutes
Firmicutes
Bocteroidota
Firmicutes
Firmicutes
Campilobacterota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Actinobacteriota
Bocteroidota
Firmicutes
Firmicutes
Desulfobacterota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Actinobacteriota
Firmicutes
Actinobacteriota

Firmicutes

Endomedix Ltd.

Genus

Anaerostipes

Anaerofruncus

Bacteroides

Barnesiella

Bifidobacterium

Bilophila

Bloutia

Butyricicoccus

Butyricimonas

CAG-56

Caldicoprobacter

Campylobacter

Catobacter

CHKCIOO1

Christensenelloceae R-7 group

Clostridium innocuum group

Clostridium sensu stricto 1

Colidextrbacter

Collinsella

Coprobacter

Coprococcus

Defluviitaleaceae UCG-0T11

Desulfovibrio

Dialister

Dielma

DTUO089

Eggerthella

Eisenbergiella

Enterorhabdus

Erysipelatoclostridium

info@endomedix.hu

El6fordulds (%)

016

oM

¥ 3,69

1+ 0,08

1201

on

0,01

0,30

017

0,00

0,02

0,03

0,01

0,02

2,21

0,03

0,00

1,05

10,31

0,00

v 0,03

10,32

0,00

0,32

0,00

0,00

0,07

0,50

0,00

015

endomedix.hu

Referenciatafomany (%)

0,04-0,36

0,00-0,01

11,89 - 31,62

013-204

0,03-0,66

002-0,25

0,00-0,16

on-o047

000-0,22

0,00-0,12

Nincs adat

Nincs adat

Nincs adat

Nincs adat

005-183

Nincs adat

000-01

0,05-019

002-0,22

0,00-024

0,06 -190

000-0,03

000-023

0,00 -2,50

0,00-0,01

0,00-0,02

Nincs adat

0,00-0,02

0,00-0,01

0,00-0,05
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Torzs Genus Eléfordulds (%) Referenciatafomany (%)
Firmicutes Erysipelotrichaceae UCG-003 0,24 M 0,03-0,33
Proteobacteria Escherichio-Shigella 0,00 v 0,00-0,07
Firmicutes Eubacterium eligens group 0,43 y 0,25-2,68
Firmicutes Eubacterium fissicatena group 0,07 v Nincs adat
Firmicutes Eubacterium hallii group 000 Y 0,00-0,09
Firmicutes Eubacterium nodatum group 10,07 Y 0,00-0,02
Firmicutes Eubacterium oxidoreducens group 0 \/ 0,00-0,05
Firmicutes Eubacterium ruminantium group 0,00 " 0,00-0,13
Firmicutes Eubacterium siraeum group 0,86 M 0,01-149
Firmicutes Eubacterium ventriosum group 013 M 0,01-015
Firmicutes Eubacterium xylanophilum group 0,10 y 0,00-0,37
Firmicutes Faecalibocterium 0,51 M 6,02-15,78
Firmicutes Family Xill AD30T11 group 115 Y 0,00-0,08
Firmicutes Family Xl UCG-001 0,02 v 0,00-0,03
Firmicutes Fenollaria 0,07 M Nincs adat
Firmicutes Flavonifractor 073 y 0,00-0,06
Firmicutes Foumnierella 000 ¥ 0,00-001
Firmicutes Frisingicoccus 2,02 v Nincs adat
Firmicutes GCRA-900066575 0,07 y 0,01-0,08
Actinobacteriota Gordonibacter 0,01 M Nincs adat
Proteobacteria Haemophilus 000 Y 0,00-0,12
Firmicutes Holdemanelia 000 " 0,00-0,09
Firmicutes Holdemania 0,00 " 0,00-0,05
Firmicutes Howardella 0,31 v Nincs adat
Firmicutes Hydrogenoanoerobacterium 0,05 y 0,00-0,01
Firmicutes Intestinibacter 20N M 0,00-0,03
Firmicutes Intestinimonas 10,81 y 0,00-0,06
Firmicutes Lachnoclostridium 0,42 y 015-0,82
Firmicutes Lachnospira 4 0,00 v 0,35-2,63
Firmicutes Lachnospiraceoe FCS020 group 1 0,00 M 0,03-0,37
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Torzs
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Actinobacteriota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Bocteroidota
Firmicutes
Firmicutes
Proteocbacteria
Firmicutes
Firmicutes
Bocteroidota
Bocteroidota
Proteocbacteria
Firmicutes
Firmicutes

Firmicutes

Endomedix Ltd.

Genus

Lachnospiraceae FE2018 group

Lachnospiraceae NC2004 group

Lachnospiraceae ND3007 group

Lachnospiraceae NK4A136 group

Lachnospiraceae UCG-001

Lachnospiraceae UCG-004

Lachnospiraceae UCG-008

Lachnospiraceae UCG-010

Lactobacillus

Lactococcus

Lowsonella

Leuconostoc

Marvinbryantia

Merdibacter

Monoglobus

Moryella

Negativibacillus

NK4A214 group

Odoribacter

Oscillibacter

Oscillospira

Oxalobacter

Paludicola

Papillibacter

Parabacteroides

Paroprevotella

Parasutterella

Parvimonas

Peptococcus

Peptoniphilus
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Referenciatafomany (%)
Nincs adat
0,02-100
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000-028
0,02-0,51

0,00-0,29

0,00-0,05
003-027
0,00-0,01
0,00-0,01

Nincs adat

Nincs adat
0,00-0,02
0,00-0,01
0,07-0,37
0,00-0,05
0,00-0,08

0,00-095
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0,03-0,31
0,00-01
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Nincs adat
094 - 3,59
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0,00-0,03
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Torzs
Firmicutes
Firmicutes
Bocteroidota
Bacteroidota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Actinobacteriota
Firmicutes
Actinobacteriota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Proteocbacteria
Firmicutes
Patescibacteria
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes

Firmicutes

Endomedix Ltd.

Genus

Phascolarctobacterium

Phocea

Porphyromonas

Prevotella

Pseudoflavonifractor

Romboutsia

Roseburia

Ruminiclostridium

Ruminococcus

Ruminococcus forques group

S5-Al4a

Sellimonas

Senegalimassilia

Shuttleworthia

Slackia

Solobacterium

Streptococcus

Subdoligranulum

Sutterella

Terrisporobacter

TM7x

Turicibacter

Tyzzerella

UBRA1819

UCG-002

UCG-003

UCG-005

UCG-009

VV9D2013 group

Veillonella
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0,00-207
0,00-0,01
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Mikrobiom jelentés

Torzs Genus Eléfordulds (%) Referenciatafomany (%)

Verrucomicrobiota Victivallis 1 0,49 0,00-0,24

5. Ajénldsok

Mikrobidlis egészség

FUszerek és gyégyndévények haszndlata

A fUszerek és gydgyndvények beépitése oz étrendbe izletes
kiegészitéseket adhat az ételekhez, valomint egészségugyi
elényodket biztosithat a bélmikrobiom szémdra. Szémos fUszer
gyulladdscsokkentd tulajdonsagokkal rendelkezik, és
tédmogatija 0z emeésztést, segitve az egészséges bélkdrmnyezet

Kezdje el haszndlini a kilénbdzé fUszereket és fUszereket a fézésben:

e Kurkuma: Gyulloddscsdkkentd hatdsa miatt adjuk levesekhez,
porkoltekhez, izshez vogy turmixokhoz.
e Gyombeér: Haszndljon friss vagy poritott gydmbeért tedkhoz,

kevergetds ételekhez vagy pdcokhoz.
kiolakitasdt. A fiszermndvények és fUszerek rendszeres

haszndlatéval fokozhatja ételeinek izét, mikdzben egyuttal
elésegitheti a bélrendszer egészségét. A kildnbdzé izekkel
vald kisérletezéssel izgalmas és élvezetes maradhat oz
étkezés.

e Fahéj: Szdrion &rdlt fahéjat zabpehelyre, palacsintéra vogy pékdrura
0z iz és oz egészség érdekében.

e Friss gydgyndvények: Bazsalikom, oregdnd és rozmaring
tésztomartadsokban vagy sult zldséges ételekben oz iz és a
tdpanyagok érdekében.

Fermentdlt éleimiszerek bevezetése

A kuloénféle eresztett élelmiszerek étrendigbe vald beiktatdsa
nagymértékben javithatja a bélmikrobiomot azdltal, hogy €1,
jétékony baktériumokat, Ugynevezett probiotikumokat biztosit.
Ezek oz élelmiszerek dontd szerepet jGtszanak oz egészséges
bélfléra helyredilitésdban és fenntartdsdban. Az eresztett

Ugyelien arra, hogy rendszeresen fogyasszon eriesztett ételeket:

o (Noévényi alapu) joghurt és kefir: Elvezze ket reggelire vagy
uzsonndra, és idedlis esetben vdlasszon él6 aktiv kulturdkat
tartalmozdé termékeket.

e Savanyu képoszta és kimehi: A savanyu képoszta: Haszndljo Sket
élelmiszerek javithatidk oz emésztést, erésithetik oz

immunrendszert, és segithetnek enyhiteni bizonyos emésztési
problémadkat. Segithetnek tovdbbad fenntartani a j6 baktériumok
egyensulyat, ami kritikus fonfossdgu oz dltaldnos bélrendszeri
egészség fokozdsdban. Térekedjen arro, hogy ezeket oz
ételeket legaldbb hetente hdromszor fogyasszo, hogy

ételek mellé koretként vagy feltétként, hogy izeket és
probiotikumokat adjon hozzd. Legyen dvatos, ha allergids a halra. A
kimehit gyokran halszdszal izesitik. Jobb, ha a kimchi vegan
véltozatdt vélosztio.
e Kombucha: Igya ezt az eresztett tedt frissitd italként.
e Miso: Haszndlja levesekben vagy saldtadntetekben, hogy oz
maoximalizdlia a mikrobiomijdéra gyakorolt elénydket. . o o ) )
ételeket probiotikus elénydkkel gozdagitso. A miso
hagyomadnyosan szdjobabbdl készul, de léteznek csicseriborsdbd,
Arpdbdl vagy fizsbdl készult vdltozatok is.

Enterotipus 3 - Ruminococcus domindns
A 3-as enterotipus vegyes étrendhez térsul, amely dllati és
noévényi eredety élelmiszereket egyardnt tartalmoz. A

Erésitse mikrobiomijat rezisztens keményité és vdltozatos fehérjeforrdsok
beépitésével:

Ruminococcus fajok hatékonyan bontidk le a rezisztens
kemeényitét, igy ezeknek a keményitéknek a beépitése
jétékony hatdssal van a bélrendszer egészségére. A ndvényi
és dllafi fehériéket kombindld, 8l dsszedllitott étrend
kulesfontossdgu ennek oz enterotipusnok a tdmogatdsdhoz.

e Rezisztens keményits: Vegyen rendszeresen étkezéseibe hitétt
burgonydt, rizst és huvelyeseket. Rezisztens keményité taldlhatd a
kesudidban, a nyers zabban és a kissé érett bandnban is.

e Kombindljo a névényi alapu fehérigket: Keverje és kombindlja a
fehérjéket az optimdlis fehériefelhaszndlds érdekében. Példdul: Bab
csemegekukoricdval, lencsedal barna fizzsel, humusz telies kiérésy
kenyérrel.

e Egészséges zsitok és hidratdlds: Fogyasszon jétékony zsirokat,
pelddul olivoolajat, szezédmmagot €s avokdaddt. Igyon sok vizet,
hogy megelézze a székrekedést, ami gyakori probléma ennél oz
enterotipusndl.
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3 Csicseriborsé és spendét keverve sutve

Hozzévaldk:

1 doboz csicseriborsd, lecsepegtetve
2 csésze friss spendt

1hogyma, felszeletelve

2 gerezd fokhagyma, opréra végva

1 evékandl olivaolaj

1tedskandl &rdlt kdmeény

S6 és bors izlés szerint
Citromszeletek a télaldshoz

Elkészités::

1. Melegitsunk olivoolajat egy serpenydben kdzepes ldngon.

2. Adja hozzd a felszeletelt hagymat és a felapritott fokhagymdat, és fézze, amig ditetszéveé valik.
3. Keverjuk bele a csicseriborsét €s az 6ol kdményt, és 16zz0k még 5 percig.

4. Adjuk hozza a friss spendtot, és f6zzUk, amig éppen csak megfonnyad.

5. Séval és borssal fUszerezzUk, majd citromszeletekkel télaljuk.

Gyors, fehérigben gozdag étel az ehség csillapitdsdro, mikdzben tdmogatia oz egészséges bélrendszert.

Bél-test kolcsdnhatds

Maradjon hidratalt

A megfeleld folyodékbevitel Iétfontossdgu oz egészséges
emésztérendszerhez. Az elegendd vizfogyasztds tdmogatia a

Biztositsa a megfelel folyadékpdtldst:

) ] > o e Viz: Térekedjunk arra, hogy a nop folyamadn legaldbb 8 pohdr vizet
szervezet természetes folyomatait, beleérve az emésztést &s

a tépanyagok felszivéddsat. A megfeleld hidratdlds segiti a
széklet lagyitasat, a székrekedés megelézését és a
meéreganyagok kidblitését a szervezetbdl. A megfeleld
folyadékpdtlds biztositdsa javithatio a bélmozgékonysadgot és

igyunk.

e Gydgynovenytedk: A gydgytedk, mint példdul a kamilla vagy a
borsmenta, fovabbi egészségugyi elénydket kindinak.

o Levesek: Elvezze a z6ldségekkel teli, husleves alopu leveseket,

amelyek hidratdéinak és tépanyagokat tartalmaznak.
fokozhatja oz emésztési funkcidk dltaldnos hatékonysagdt,

P - oy e Gyumolesok és zéldségek: Nassolion vizben gazdag gyumaslesdket
segitve a mikrobiom virdgzasat.

és zoldségeket, példdul gordgdinnyét vagy uborkdt.

Megfeleld fehériebevitel
A fehériék segitenek fenntartani az egészséges bélgdtat és
erdsitik oz immunrendszert.

Torekedj arro, hogy a fehérie a tanyérod korilbelil negyedét tegye ki:

e Fehérjeforrdsok: A fehérjefajtak: Vegyen be oz étkezésébe halat,
sovany hust, tofut, tempeh-t, hUvelyeseket és tojdst.

e Rostbevitel: Az elégtelen rostbevitel fehérjefogyaszids esetén
székrekedést okozhat.

Novelie a rostbevitelt

A sok rostot tartalmazé étrend elengedhetetien a vdéltozatos és
Virdgzo bélmikrobiom tdmogatdsdhoz. A rostok
prebiotikumként mUkddnek, és tépldljdk a bélben 1évé jétékony
baktériumokat. Ez jobb emésztéshez, a tdpanyogok jobb

Torekedjen arra, hogy naponta tobbféle rostban gazdag élelmiszert
fogyosszon:

o Telies kiérlésU gabonafélék: A barna fizs, a quinoa és a zab

. , L R o beépitése az étkezésbe.
felszivoddsdhoz és az emésztési zavarok csdkkenéséhez

vezethet. A rostban gazdag étrend alocsonyabb
koleszterinszinttel, testsulyszabdlyozdssal és dltaldnos
bélrendszeri egészséggel jar egyutt, mivel a széklet
ldgyitasaval és tdmegndvelésével elésegiti a rendszeres

e Huvelyesek: A lencse, csicseriborsd és bob hozzdoddsa
salétékhoz, levesekhez és porkdltekhez.

e Gyumolesok: Nassolion almat, bogyds gyumadlesdket és bandnt a
nap folyoman.

e Zdldseégek: A brokkolit, sérgarépdt és kelbimbdt tegye bele az
bélmozgdst. A vdltozatos rostforrdsok biztositdsa nemesak a

bélrendszer egészségét segiti eld, hanem segit megelézni a
székrekedést és tdmogatia a hasznos bélbaktériumok
ndvekedését.

ételekbe.
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© Afonya chia mag puding

Hozzdévaldk:

1/4 csésze chio mag

1 csésze mandulatej
1evékandl méz

1/2 csésze friss &fonya
1tedskandl vanilia kivonat

Elkészftés::

1. Egy tdlban keverjuk 6ssze a chia magokat, a mandulatejet, a mézet és a vaniliakivonatot.
2. Keverie jol 6ssze, és hagyja dlini egy éjszakdn ét a hiitészekrényboen.

3. Télalés eldtt hintse meg friss dfonydval.

Ez o krémes puding kénnyy és tépldld desszertet kindl, amely tdmogatio a bélrendszer egészségét.

Bélrendszeri egészség

Pseudograins haszndlata
Az olyan dlgabondk, mint a quinoo, oz amarant, a chia mag, a
kéles, a teff &€s a hajdina mind gluténmentesek, €s sokoldaly,

Fedezze fel, hogyan lehet oz dlgabondkat kilénbdzé mddon beépiteni
oz étkezéseibe:

fépanyoagban gazdog alfernativét kindinak a hagyomdnyos
gabondk helyett, rostban gazdag lehetdséget biztositva a
olutént kerUlék szémara.

e Prébdlia ki a chia magokat pudingokban, chia lekvaroan, vagy
egyszerlen vizben elkeverve a rostok ndvelésére.

o Készitsen kdlest reggeli kdsaként, kéretként vogy
z6ldségpogdcsdban.

e Haszndlja a feffet zabkdsaként, saldtékhoz, vagy lisztként
oluténmentes kenyérhez.

e A haojdindt beépitheti a sushi-bo, a hdzi muzlibe vagy palocsinto- és
sUtemeénylisztként.

Gluténmentes teljes ki6riést gabonafélék

Megprdébdlhatia kizdrmi a glutént, mivel az kellemetlenségeket
és gyulladdst valthat ki. Ha gluténmentes teljes kidrést

Rendszeresen épitsen be gluténmentes telies kiérésy gabonaféléket oz
étkezéseibe.

gaobonafélékre vdltasz, a szervezeted szamara létfontossagu
tdpanyagokat és rostokat biztosithatsz, amelyek tdmogatidk
oz egészséges bélmikrobiomot. Ez segit elkerUini a negativ
tuneteket, mikdzben eléseqiti a jotekony baktériumok
noévekedését. A gluténmentes telies kidriést gabonafélék
sokféleségének beiktatdsa az étrendoe elésegitheti a

e Quinoa: Haszndlja salétdk vagy tdlak alopanyagaként.

e Barna rizs: Rizs: Elvezze koretként vagy kevergetve.

e Hajdina: Készitsen zabkdsdt vagy palacsintdt reggelire.

e Gluténmentes zab: Haszndlja turmixokhoz vagy pékarukhoz.

véltozatos bélfléra kialakuldsat, ami kulcsfontossdgu oz
optimdlis emésztéshez és az immunrendszer mikddéséhez.
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Low-FODMAP diéta

Az alacsony FODMAP-értéky étrend egy terdpids
megkozelités, amely az erieszthetd szénhidrdtok
csokkentésével segit kezelni a vékonybél-baktériumok

Kévesse oz alacsony FODMAP-értéky étrend hdrom fézisét a SIBO-
tUnetek kezelése érdekében:

e Elimindcids fézis: A magas FODMAP-tartalmu élelmiszerek, mint a
tUlszaporoddsanak (SIBO) tuneteit. Ez a diéta hdrom

kulesfontossagu fézist tartalmaz: elimindcid, Ujpdli bevezetés
és személyre szabds, amelyek mindegyike donté fontossagu
oz ételek kivaltd okainok ozonositdsa és a hosszy tévd

bélrendszeri egészség kezelése szempontidbdl. Az alacsony

buzo, a hagymao, a tejtermékek és bizonyos gyumélesok (alma,
korte) 4-6 hétig torténd elhagydsa.

o \Visszatelepitési szakasz: A magas FODMAP-tartalmy élelmiszerek,
peélddéul a buza vogy oz alma fokozatos visszadllitdsa egyenként,

hogy meghatdrozzuk a toleranciaszintet.
FODMAP-éréky diétat csak a tunetek fenndlidsa esetén,

onvosi diogndzis utdn és szakképzett tapldlkozdsi szakember
vagy dietetikus irdnyitdsdval szabad kévetni. Megfeleld
felogyelet nélkul oz alacsony FODMAP-értéky étrend
kévetése tépanyaghidnyhoz és alultdpldltséghoz vezethet.

e Személyre szabdsi fézis: A {6l tolerdlt élelmiszerek beépitésével, a
tOoneteket kivaltd élelmiszerek elkerUlése vogy csdkkentése mellett.

e Szakmai tédmogatds: Biztositso, hogy minden fézist dietetikus vagy
eQészségugyi szaokember irdnyitdsdval végezzen el oz eredmények
optimalizdldsa és a tdpanyaghidny megelézése érdekében.

& Bogybs quinoa reggeli tél

Hozzévaldk:

1 csésze fétt quinoa

1/2 csésze vegyes bogyds gyumadlesok (Gfonya, eper)

1 evékandl chia mag

1/2 csésze névényi tej

1 tedskandl méz (vagy datolyaszirup, juharszirup veganoknak)
1/4 csésze did, apréra végva

Elkészités::

1. F6zz0k meg a quinodt a csomagolds utasitdsai szerint, s hagyjuk kihdini.

2. Egy tdlban keverje 6ssze a quinodt a ndvényi tejiel és a mézzel vogy juharsziruppal.
3. A tetejére vegyes bogyds gyumolcsdket, chio magot és apréra vagott diét teszink.

Ez o tépldlé 1l tele van rostokkal, antioxiddnsokkal és omega-3 zsirsavakkal, idedlis a nop egészséges inditdsdhoz.

Osszefoglalé

ime egy rovid leirés ardl, hogyan névelheti bél egészségét:

e Fogyassz gyégyndvényeket és flszereket: A fUszerek és gydgyndvények étrendigbe vald beiktatdsa izletes kiegészitéseket adhat oz ételekhez,
valomint egészségugyi elénydket biztosithat a bélmikrobiom szémdra. Szémos fUszer gyulloddscsdkkentd tulojdonsdgokkal rendelkezik, és témogatia
oz emésziést, segitve oz egészséges bélkérmnyezet kiolakitdsat.

o |ktass be fermentdlt éleimiszereket: A kilonféle eresztett éleimiszerek étrendjébe vald beiktatdsa nagymértékben javithatia a bélmikrobiomot azdltal,
hogy él6, j6tékony baktériumokat, Ugynevezett probiotikumokat biztosit. Ezek oz élelmiszerek donté szerepet jdtszanak az egészséges bélfléra
helyredlliitdsdban és fenntartdsdban. Torekedjen arra, hogy ezeket az ételeket legaldbb hetente hdromszor fogyassza.

e Részesitsd el6nyben a rezisztens keményitét: A Ruminococcus fajok, amelyek a 3-as enterotipusod részét képezik, hatékonyan bontjdk le a rezisztens
kemeényitét, igy ezeknek a keményitéknek a beépitése jétékony hatdssal van a bélrendszer egészségére. A ndvényi és dliati fehérigket kombindld, jdl
osszedllitott étrend kulesfontossdgu ennek oz enterotipusnak a tdmogatdsdhoz.

e \dlassz gluténmentes gabonaféléket: Megprdbdlhatod kizdrmi a glutént, mivel oz kellemetlenségeket és gyulloddst vdlthat ki. Az olyan dlgabondk, mint
a quinoa, oz amarant, a chia mag, a kéles, a teff s a hajdina mind gluténmentesek, és sokoldaly, tdpanyagban gazdag alternativét kindlnak a
hagyomanyos gabondk helyett, rostban gozdag lehetdséget biztositva.

¢ Fontold meg az alacsony FODMAP-tartalmu étrendet: Az alocsony FODMAP-értéky étrend egy terdpids megkdzelités, amely oz ereszthetd
szénhidrdtok csokkentésével segit kezelni a vékonybél-baktériumok tulszaporoddsanak (SIBO) tuneteit. Ezt a diétdt csak tunetek esetén, orvosi
diagndzis utdn és szakképzett tapldlkozdsi szakember vagy dietetikus irdnyitdsdval szabad kévetni.

¢ Maradj hidratdlt: A megfeleld folyadékbevitel Iétfontossdgu az egészséges emésztérendszerhez. Az elegendd vizfogyasztds témogatia a szervezet
természetes folyamatait, beleérve oz emésztést és a tdpanyagok felszivoddsat. A megfeleld hidratdlds segiti a széklet lagyitdsat, a székrekedés
megelézését €s a méreganyagok kidblitését a szervezetbdl.

e Biztosftsd a megfelels fehériebevitelt: A fehériék segitenek fenntartani oz egészséges bélgdtat és erdsitik az immunrendszert. A megfeleld fehérjebevitel
oz dltaldnos egészség és a felépulés szempontjdbdl is kulcsfontossaguy, kuldndsen az emésztési problémak kezelésekor.
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e Noveld a rostbevitelt: A sok rostot tartalmazé étrend elengedhetetien a vdltozatos és virdgzé bélmikrobiom témogatdsdhoz. A rostok prebiotikumként
mUkodnek, és tépldljdk a bélben 1évé jétékony baktériumokat. A valtozatos rostforrdsok biztositdsa nemcsak a bélrendszer egészségét segiti elé, hanem
segit megeldzni a székrekedést és tdmogatia a hasznos bélbaktérumok névekedését.

Javasoljuk, hogy olyan termékeket szedjen, amelyek kombindéciét 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 paracassi, lactobacillus plantarum, lactobacillus reuter, lactobacillus
thamnosus, lactobacillus salivarius, lactococcus lactis, leuconostoc mesenteroides, pediococcus acidolactici, pediococcus pentosaceus, saccharomyces
boulardii, streptococcus thermophilus. Példéul a Mikrobiom-24 eléheté a gydgyszertérakban.

A Mikrobiom-24 készitmeény kuldndsen elényds a jdtékony baktériumok éffogd keveréke miatt. Tartalmaz Bifidobacterium longumot, amely kulcsfontossdgu a
veékonybél bakteridlis tilndvekedésével (SIBO), a szivargd bél szindrdmaval, a fizikai rosszulléttel, a mentdlis betegségekkel, a zsirmdijal, a magas
vérnyomdssal, a cukorbetegséggel és a pajzsmirigy tulmuikddéssel kapesolatos problémdk kezelésében. A Lactobacillus acidophilus jelenléte tovdbb
tédmogatia a bélrendszer egészségét azdltal, hogy eldsegiti a kiegyensulyozott mikrobiomot. A Bifidobacterium infantis és Bifidobacterium breve is szerepel,
amelyekrél ismert, hogy pozitivan hozzdjdrulnak a mentdlis jdléthez és a bélrendszeri barrier infegritdsdhoz, kdzvetlenul tdmogatva a mentdlis betegség és a
szivargd bél problémainak jovuldsdt. Ez a széles térzsspektrum erds jeldlt a bélrendszer holisztikus egészségének javitdsdra tobb érintett ferleten is.

Javasoljuk, hogy olyan termékeket szedjen, amelyek kombindéciét tartalmaznak bifidobacterium animalis, bifidobacterium bifidus, bifidobacterium longum,
lactobacillus acidophilus, lactobacillus brevis, lactobacillus bulgaris, lactobacillus casei, lactobacillus gasser, lactobacillus paracasei, lactobacillus plantarum,
lactobacillus thhamnosus, lactobacillus salivarius, streptococcus thermophilus. Példéul a NST Ult Prob-14 elérheté a gydgyszertérakban.

Az NST Ult Prob-14 t6rzsek robusztus kombindcidjdt kindlia, amelyek kézvetlentl szémos bélrendszeri problémdjéra hatnak. Tartalmaz Bifidobacterium
longumot, amely rendkivul relevdns olyan dllapotok esetén, mint a SIBO, szivargd bél, mentdlis betegség, zsirmdj, magas vérnyomads, cukorbetegség és
pajzsmirigy tulmUkoddés. A Lactobacillus acidophilus, Lactobacillus casei és Lactobacillus plantarum jelenléte elényds az egészséges mikrobidlis egyensuly
elésegitésére, ami elengedhetetien, figyelembe véve a kompromittdlt fizikai egészségét €s a mentdlis betegségre vald hajlomat. Ezek a térzsek szinergikusan
mUkodnek, tdmogatva a bélrendszeri barrier funkcidt és javitva oz dltaldnos emésztési [dlétet, hozzdjdrulva a fizikai rosszullétének és a szivargd bél
problémainak jovuldsdhoz.

6. Rélunk

Az Endomedix Kft.-r&l

A bél mikrobiom 95%-ban béloaktériumokbdl dll. Ezek a baktériumok dontd szerepet jdtszanak abban, hogy hogyan érzi magat, €s abban is, hogy mennyire
egészséges. SzUletésedtd| kezdve edzik oz immunrendszeredet, s alapvetden befolydsoliék szémos sulyos betegség kialokuldsdt, mint példdul oz iritdbilis
bél szindrdma, a szivargd bél szindrdma, a cukorbetegseg, az elhizds, a Parkinson-kér €s még a vastagbélrdk is.

A Endomedix Ltd. mikrobiom elemzés a Precision Health Science életmdéd termékét jelenti, amely a legmodernebb technolégidkat, infelligens algoritmusokat
és a legujobb tudomdnyos publikécidkat haszndlia a Endomedix Ltd. mikrobiom jelentés elkészitéséhez. A Precision Health Science rendelkezik oz ISO
15189:2012 akkreditécidval a laboratériumi mindségi szabvanyok tekintetében. Az Endomedix Lid. elemzést egy elismert eurdpai orvostechnikai vallolat végzi,
amely vildgszerte az egyetlen kettds ISO 13485 és ISO 9001 szerinti tanusitvannyal rendelkezd termékkel rendelkezik a mikrobiom terUletén. Ez
kulcsfontossdgu és az elemzés minéségét jelzi. A termék biztonsdgdnak biztositdsa érdekében az eurdpai medtech vdllalat olyan mindségirdnyitdsi
rendszerrel rendelkezik, omely megfelel a vonatkozé kdvetelményeknek, és optimalizdljo a folyomatokat, hogy a kockdzatokat és hibdkat a lehetd legjobban
elkerUlie vagy minimalizdlia. Az ISO 13485 szabdlyozza az orvostechnikai eszkdzok gydrtdinak mindségirdnyitdsi rendszereire vonatkozd kévetelményeket,
igy biztositva az orvostechnikai eszkdzok fejlesztésének, gyartdsdnak és forgalmazdsdnak magas szinvonaldt. Az ISO 9001 ozt is biztositjo, hogy a
termékeken folyomatos fejlesztéseket végezzenek, és intézkedéseket hozzanaok a termék védelmére.

Az Endomedix Ltd. elemzés innovacididt az Uigenerdeids DNS-szekvendlds (NGS) és a mikrobiom és az emberi szervezet kdlesdnhatdsairdl szold, egyre
bévUIS tuddsbdzis egyeduldlié kombindeidja jelenti.

Moédszerek és korlétozésok

Az Endobiom mikrobiom-elemzéshez a székletmintabdl bakteridlis DNS-t vonnak ki, amelyet polimerdz ldncreakciéval (PCR) felerésitenek a minden
baoktériumban jelen lévs készité génre (16S), majd Uigenerdeids DNS-szekvendldssal (NGS) elemeznek. Az NGS az egyes DNS-bdzispdrok pontos
szekvencigjgnok meghatdrozdsdra szolgdld mddszer. Az Endomedix elemzi a béloaktériumok egyedi DNS-bdzispdrjait, lehetévé téve a tenyészthetd és
nem tenyészthetd baktériumok azonositdsat. A szekvencioodatokat egy sajét fejlesztésy filogenetikai elemzé algoritmus segitségével dolgozzdk fel. Ez oz
elemzés a béloaktériumok mikrobiomjénak azonositdsdhoz vezet.

Az analitikai teszt kifejlesztése, a bioinformatikai elemzés és 0z adatok osztdlyozds utdni értelmezése oz Endomedix feladata. A vdllalat igy biztositia oz
elidrasi Iépések hitelesitését, ami alopvetéen szikséges a mikrobiom vizsgdlatok elvégzéséhez és a jovdbeli tesztekkel vald dsszehasonlitdshoz.
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