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Dein personlicher Mikrobiombericht

Ziel der Mikrobiom-Analyse ist es, alle Bakterien in deinem Stuhl mittels Next-Generation Gen-Analyse zu
untersuchen. Dabei wird das 16S Gen der Bakterien bestimmt. Es ist so moglich diese Organismen im Darm zu

klassifizieren und mit der Hilfe unserer Wissensdatenbank Rickschlisse auf deine Gesundheit zu ziehen.

Mikrobielle
Zusammensetzung Ernahrung Gesundheit

o 1/9

Verbesserbar! Verbesserbar! Verbesserbar!

Deine mikrobielle Zusammensetzung ist verbesserbar. Deine Diversitat ist unterdurchschnittlich gering.
Versuche jene zu verbessern. Du scheinst dich ausgewogen zu ernahren, jedoch konnten deine Darmbakterien
dich effizienter bei der Verwertung der aufgenommenen Nahrung unterstitzen. Bei deiner Gesundheit gibt es
Verbesserungsbedarf, insbesondere bei folgenden Gesundheitszustanden: Gewicht, Insulinhaushalt,
Darmschleimhaut, Reizdarmsyndrom, Darm-Hirn-Achse, Darm-Leber-Achse, Darm-Herz-Achse,

Gelenksgesundheit, Entzindung.

Deine personlichen Empfehlungen findest du im Kapitel "Verbesserungsvorschlage" auf Seite 22.

Bitte beachte: Der Nachweis eines Mikroorganismus durch diesen Test bedeutet nicht, dass es sich um eine
Krankheit handelt. In ahnlicher Weise schliefst ein Nichtnachweis eines Mikroorganismus durch diesen Test das
Vorhandensein eines krankheitsverursachenden Mikroorganismus nicht aus. Auch kénnen andere Organismen
vorhanden sein, die durch diesen Test nicht nachgewiesen werden. Dieser Test ist kein Ersatz flir etablierte
Methoden zur Identifizierung von Mikroorganismen oder ihres antimikrobiellen Empfindlichkeitsprofils.

MoringaGarden B.V Dr. Nolenslaan 145 X informe@vidabioma.eu
NL-6136 GM Sittard [ Vidabioma.eu
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Zusammenfassung

Dein persodnlicher Mikrobiombericht ist umfangreich und enthalt viel Wissen tiber die Wirkung der Bakterien auf
deine Gesundheit. Im Folgenden werden die relevantesten Ergebnisse zusammengefasst, um einen schnellen
Uberblick zu schaffen.

Weitere Informationen zu den Ergebnissen finden sich auf den Detailseiten - bitte nutze hierflir das

Inhaltsverzeichnis.

Mikrobielle Zusammensetzung

Index Wert Durchschnitt Beurteilung
(=) Diversitat 5,53 5,56 - 6,44 Verbesserbar!
(=) Artenreichtum 195 202 - 322 Verbesserbar!
@ Artengleichheit 0,73 0,72-0,78 Hervorragend!
Ernahrung
Parameter Ergebnis Durchschnitt Beurteilung
® Enterotyp - Enterotyp 2 (Prevotella)
(=) Kalorienaufnahme 0.5 1,1-20 Verbesserbar!
r'\;,j: Gewicht Verbesserbar!
(=) Zuckerstoffwechsel 64 100 Gut!
(=) Fettstoffwechsel 89 100 Gut!
(=) Vitaminstoffwechsel 77 100 Gut!
@ Proteinstoffwechsel 109 100 Uberdurchschnittlich gut!
Gesundheit
flfl Entziindung — Darm-Leber-Achse

(=) Darmschleimhaut
(=) Reizdarmsyndrom
(=) Darm-Hirn-Achse

flfl Darm-Herz-Achse

Proben ID: 00000000 (Eingelangt: 16. September 2023)

o Darm-Haut-Achse

(=) Insulinhaushalt

(=) Gelenksgesundheit
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Mikrobiombericht

Inhaltsverzeichnis

Finde heraus, wie
unterschiedlich und
einzigartig dein Mikrobiom

ist.

Finde heraus, welche
Auswirkungen deine
Darmbakterien auf deine

Nahrungsaufnahme haben.

Finde heraus, mit welchen
Gesundheitszustanden deine
Bakterien assoziiert werden

konnen.

Probennahme
14. September 2023
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Mikrobiombericht

Mikrobielle Zusammensetzung

Ubersicht aller Bakterien

Actinobacteriota

Bacteroidota

Firmicutes

Proteobacteria

Verrucomicrobiota

Dein Wert (%)
Bevolkerungsdurchschnitt (%)

Probennahme
14. September 2023

Dein Mikrobiom ist einzigartig. Daher unterscheidet sich die Zusammensetzung der Bakterien in deinem Darm-

Mikrobiom auch in einigen Bereichen von dem des Bevdlkerungsdurchschnitts!

Erklarung

Im menschlichen Darm dominieren flunf Bakterienstamme (Phylum) - Actinobacteriota (Actinobacteria),

Bacteroidota (Bacteroidetes), Firmicutes, Proteobacteria, Verrucomicorbiota (Verrucomicrobia). Diese

komplizierten Namen beschreiben die Taxonomie (Einteilung) der Bakterienstamme.

Je weiter du deinen persdnlichen Bericht durchstéberst, umso besser wird dein Verstandnis dafiir am Ende sein.

Hier haben wir die Zusammensetzung deiner Darmbakterien den Durchschnittswerten der Bevdlkerung

gegenubergestellt. Da dein Mikrobiom einzigartig ist, ist es normal, wenn deine Werte vom

Bevolkerungsdurchschnitt abweichen.

Im Kapitel Bakterienliste sind alle gefundenen Bakterienarten genau aufgelistet.

Die angegebenen Referenz- und Durchschnittswerte basieren hauptsachlich auf unseren Erhebungen, den gesammelten Daten, sowie

Studien, die wir analysiert haben oder auch daran beteiligt waren. Aufgrund der Daten, wie z.B. Alter, Geschlecht, Herkunft,

Vorerkrankungen, die wir durch Fragebdgen sammeln, errechnen wir Modelle und kategorisieren Proben.

Detailinformationen

Abteilung Du (%)
® Actinobacteriota 0.34 %
Bacteroidota 63,27 %
® Firmicutes 33,95%
® Proteobacteria 141 %
® Verrucomicrobiota 0.57 %

Bevolkerung (%)
0,74 %

38,02 %

55,61 %

2,57 %

1,64 %
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Mikrobielle Zusammensetzung 14. September 2023
Diversitat
Verbesserbar!
‘e Shannon Index (Verschiedenheit deines Mikrobioms)
553
— v
Niedrig Durchschnitt Hoch
(5.56 - 6,44)

Die Diversitat deines Mikrobioms kénnte besser sein. Starke die Diversitat deines Mikrobioms durch unsere

Tipps bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

Die Diversitadt beschreibt die Verschiedenheit des Mikrobioms und setzt sich aus Artenreichtum und

Artengleicheit zusammen.

Der Shannon-Index ist die am haufigsten verwendete nummerische Kennzahl, um diese biologische Vielfalt
darzustellen. Je mehr unterschiedliche Bakterienarten in deinem Darm gleichmaRig vorkommen, desto héher ist
die Diversitat (Verschiedenheit) in deinem Darm und desto widerstandsfahiger ist dein Mikrobiom. Gegenteilig
dazu konnte in vielen Studien nachgewiesen werden, dass eine geringe Diversitat mit Erkrankungen in

Zusammenhang steht, 36:37:60

Risikofaktoren

Das personliche Mikrobiom ist durch verschiedene Umwelteinflisse, wie z.B. durch Antibiotikaeinnahme,

Infektionen, Auslandsaufenthalte, einseitige Ernahrung, zunehmendes Alter oder Rauchen, individuell gepragt.
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Mikrobielle Zusammensetzung 14. September 2023

Artenreichtum
Verbesserbar!
L ]
L Anzahl an unterschiedlichen Bakterienarten
195
— v
Niedrig Durchschnitt Hoch

(202 - 322)

Die Anzahl an unterschiedlichen Bakterienarten in deinem Darm betragt 195. Die Artenvielfalt in deinem Darm

kénnte besser sein. Wende die Tipps bei deinen Verbesserungsschlagen an um die Artenvielfalt zu erhohen.

Erklarung

Das Artenreichtum beschreibt die Anzahl aller unterschiedlichen Bakterienarten in deinem Darm. In einem
diversen Mikrobiom kann die hohe Anzahl an verschiedenen Bakterienarten dazu beitragen, dass auch viele
unterschiedliche Funktionen von Bakterien ausgefiihrt werden. So kann dein Kérper die aufgenommene
Nahrung und die darin enthaltenen Nahrstoffe optimaler verwerten, sowie mit Stress und Fehlernahrung

leichter umgehen. 3940

Artengleichheit

Hervorragend!
Pielou Index (Ausgewogenheit deines Mikrobioms)
0,73
- v

Niedrig Durchschnitt Hoch
(0,72 -0,78)

Dein Mikrobiom ist ausgewogen. Das bedeutet, dass deine Bakterien gleichmaRig verteilt sind.

Erklarung

Die Artengleichheit (Aquitat) driickt aus, wie haufig eine Bakterienart im Vergleich zu den anderen Bakterien in
deinem Darm vorkommt. Je héher die Aquitit, desto ausgewogener sind die unterschiedlichen Bakterien
zwischen den Arten verteilt.

Zum Beispiel wiirden 2% Lactobacilli, 98% Enterococci eine geringe Aquitat und 50% Lactobacilli, 50%

Enterococcis eine hohe Aquitit bedeuten. 3637
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Mikrobielle Zusammensetzung 14. September 2023

Probiotische Bakterien

Hervorragend!

®@ ® ® ., sehrgut
— verbesserbar

Du hast viele probiotische Bakterien.

Erkldrung

Die Weltgesundheitsorganisation (WHO) definiert Probiotika als lebende Mikroorganismen, die fir dich, in
ausreichender Menge verabreicht, von positivem gesundheitlichen Nutzen sind. Die hier aufgelisteten

probiotischen Bakterien findest du typischerweise in probiotischen Nahrungserganzungsmitteln.

Detailinformationen

Bakterium Dein Ergebnis Nahrungsmittel, die das probiotische Bakterium enthalten
@ Bifidobacterium Normal Joghurt, Kefir
46 47 48 49 50 51 52 65 66 67 68 69
@ Akkermansia muciniphila Normal Johannisbeeren
68
@ Lactobacillus Normal loghurt, Kefir, Kombucha, Kase, Salami, Sauerkraut, Oliven,
535455 Gewirzgurken, Sauerteigbrot
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14. September 2023

Ernahrung

Enterotyp

, Enterotyp 2 (Prevotella)

Dieser Enterotyp kommt besonders haufig bei VVegetarier:innen vor. Nur bei 1 von 10 Vegetarier:iinnen
Uberwiegen Bacteroides (Enterotyp 1). Prevotella Bakterien bauen vorwiegend Zuckerproteinkomplexe ab, die
im Schleim der Darmschleimhaut vorkommen. Zusatzlich produzieren diese Bakterien vor allem die Vitamine B1
(Thiamin) und Vitamin B9 (Folsaure). Der Enterotyp 2 ist oft ein starker Indikator fiir einen gesunden Darm und
ist ein guter Kohlenhydratverwerter. Dein Enterotyp kann auch Zucker schnell abbauen und einlagern.

Erklarung

Obwohl dein Mikrobiom so individuell wie dein Fingerabdruck ist, lasst es sich dennoch grob in ein Basis-
Mikrobiom, den sogenannten Enterotypen, einteilen. Der Enterotyp entwickelt sich wahrend der ersten
Lebensjahre. Er ist unabhangig von Geschlecht, fortschreitendem Alter oder geographischer Herkunft. Dein
Enterotyp hangt vor allem mit deiner Genetik und deinen Essgewohnheiten zusammen. In jedem Enterotyp
dominiert eine andere Bakteriengattung. Der Enterotyp hat Auswirkungen auf die Energiegewinnung aus der
Nahrung und auch auf die Produktion von Vitaminen. 707172

Man unterscheidet zwischen drei Enterotypen:

& Enterotyp 1

= Vor allem bei Menschen, die oft Fleisch essen: Bacteroides 422021

® Enterotyp 2

= Vor allem bei Menschen, die sich vegan oder vegetarisch erndhren: Prevotella 49-°0:53.96

& Enterotyp 3

= Vor allem bei Menschen, die sich gerne ausgewogen ernihren: Ruminococcus #%°1
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Ernahrung 14. September 2023

Kalorienaufnahme

Verbesserbar!

Verhaltnis Firmicutes zu Bacteroidetes

0,5

Niedrig Durchschnitt Hoch
(1,L1-2,0)

Das Verhaltnis der Firmicutes zu Bacteroidetes in deinem Darm konnte besser sein. Ein hohes Verhaltnis an
Firmicutes wird oft mit Ubergewicht assoziiert. Wohingegen ein Mangel an Firmicutes (niedriges Verhaltnis) mit
schlechter Kalorienverwertung und haufiger mit Untergewicht assoziiert ist. Wie du das Verhaltnis deiner

Firmicutes und Bacteroidetes verbessern kannst, erfahrst du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

Bacteroidetes und Firmicutes sind die haufigsten Vertreter der Dickdarmbakterien. Firmicutes kénnen nicht
verdauliche Ballaststoffe spalten und speichern jene flir "schlechte Zeiten". Dadurch steht dem Koérper mehr
Energie zur Verfligung, was wiederum in einer Gewichtszunahme resultieren kann. Die Anzahl an Bacteroidetes
steigt sobald das Gewicht wieder reduziert wird. Daher kann man von dieser Kennzahl Riickschllsse ziehen,
wie gut die Kalorienverwertung in deinem Korper ist. Bei einer Gewichtsabnahme durch kalorienreduzierte Kost,

verringert sich dieses Verhaltnis normalerweise.
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Gewicht

Verbesserbar!

Mikrobiombericht Probennahme
Ernahrung 14. September 2023

@90 00@@®@® ., schrgut

— verbesserbar

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Einige Bakterien kénnen beeinflussen, wie leicht du zunimmst oder auch abnimmst. Hier siehst du jene

Bakterien, die dich vor Ubergewicht schiitzen. Deine Darmbakterien sind wesentlich bei der Verwertung deiner

Nahrung beteiligt. So kénnen sie beeinflussen, wie viele Kalorien aus der Nahrung gewonnen werden.

Es heiltt jedoch nicht, dass Menschen, denen bestimmte Bakterien fehlen, Ubergewichtig sein missen. Lediglich

kénnen einige Bakterien starker unterstiitzen, Gewicht zu reduzieren bzw. das Gewicht zu halten.

Assoziationen

O 0 0 0 0 0 o0 00 o o

Davor schiitzende Bakterien

Bacteroides
104 107 108

Barnesiella
106

Butyricimonas
113

Parabacteroides distasonis
107 108 110 114

Lachnospiraceae
103

Coprococcus catus
112

Lachnospira
52 76

Oscillospira
103 104

Dialister
105

Akkermansia muciniphila
76 99 100 101 102

9,104,114,115,116

Dein Ergebnis
Niedrig

Normal

Normal

Normal

Niedrig

Normal

Normal

Normal

Normal

Normal
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Vitaminstoffwechsel
Vitamin B6
Vitamin B7
Folsaure
Vitamin K
Erklarung

57

P

L

97

Mikrobiombericht

Erndhrung

Probennahme
14. September 2023

Vitamine sind lebensnotwendige Substanzen und fir die Energieproduktion, Immunfunktion, Blutgerinnung und

andere Funktionen notwendig. Mineralien, die gemeinsam mit Vitaminen zu den Mikronahrstoffen gehdéren,

spielen eine wichtige Rolle fir das Wachstum, die Knochengesundheit, den Flissigkeitshaushalt und

verschiedene andere Prozesse.

Einige Bakterien kénnen selbst Vitamine herstellen. Sie produzieren unter anderem Vitamin B6, Vitamin B7,

Folsdure und Vitamin K.

Proteinstoffwechsel
Arginin
Phenylalanin
Tryptophan
Tyrosin
Erklarung

121

152

17

148

Proteine (Eiweilte) erledigen die meiste Arbeit in der Zelle, wie z.B. Wachstum und Aufrechterhaltung von

Gewebe, Bildung von Enzymen und Hormonen, Regulierung der Konzentration von Sauren und Basen in

deinem Blut und anderen Kérperflissigkeiten, sowie die Bildung von Antikérpern in deinem Immunsystem, um

Infektionen zu bekampfen. Ebenso besitzen Proteine eine Speicherfunktion (z.B. Ferritin, das Eisen speichert)

und kénnen deinen Kérper mit Energie versorgen. Wichtige Proteinbausteine (Aminosauren) sind Arginin,

Phenylalanin, Tryptophan und Tyrosin.
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Ernahrung 14. September 2023
Zuckerstoffwechsel
Aminozucker 68 °
Pentose h3 ™
Saccharose 67 L °
Glukose 69 L @
Erklarung

Der Kérper bezieht ungefahr die Halfte der bendétigten Energie aus Kohlenhydraten. Diatetische Kohlenhydrate

lassen sich in drei Hauptkategorien einteilen:

1. Zucker, welcher z.B. in Kristallzucker und Fruchtsaften enthalten ist.

2. Starke, welche z.B. in Reis und Getreide enthalten ist.

3. Ballaststoffe, welche z.B. in Gemise und Niissen enthalten sind. Eigentlich kénnen wir Menschen keine
Ballaststoffe verdauen, jedoch flittern sie deine Darmbakterien.

Fettstoffwechsel

Fettsdure 109 T

Phospholipid 68 L ®
Erklarung

Fettsauren und Phospholipide sind wichtige Vertreter von Fetten und werden von Darmbakterien verarbeitet
und weiterverwertet. Phospholipide gehoren zu Hauptvertretern der Membran. Fettsauren dienen als
Energielieferanten, sind wichtig flr dein Gehirn und Nervensystem, Zellbausteine und Grundlage fir die
Herstellung von Hormonen.

Der Fettstoffwechsel umfasst alle Prozesse, die am Abbau von Nahrungsfetten und am Aufbau von Fettsauren
im Darm beteiligt sind. Wichtige Bestandteile wie Fettsdauren und Phospholipide werden von deinem

Verdauungstrakt Gber deine Nahrung aufgenommen.
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Gesundheit

Entziindung
Verbesserbar!
®0 000 @0 . schrgut
L ) — verbesserbar

Unterstilitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

Die Darmbakterien kénnen deinen Kérper vor Entziindungen schitzen bzw. Entziindungsprozesse hervorrufen.
Diese Entziindungsprozesse kdnnen sogar auferhalb des Darms auftreten. Wenn deine Darmbakterien nicht im
Gleichgewicht oder zu viele entziindungsférdernde Bakterien in deinem Darm sind, kann es sogar zu einem
~Leaky-Gut" Syndrom kommen. Dabei dringen Giftstoffe (schadliche Stoffwechselprodukte) von Bakterien oder
Krankheitserreger tiber die Darmbarriere in den Kérper ein und verursachen dort Entziindungen.

Antiinflammatorische, also entziindungshemmende, Bakterien wirken sich schiitzend auf dein Mikrobiom aus.
160,161,162,163

Risikofaktoren

Entzindungen kénnen verschiedenste Ursachen haben. Nattrlich spielt das Mikrobiom-Gleichgewicht eine
wichtige Rolle. Jedoch kdnnen auch Infektionen, Medikamente, Rauchen, Alkohol, zuckerreiches Essen, sowie
die veranderte Zusammensetzung der Gallensauren, zu Entziindungen beitragen.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Prevotella Hoch @ Bifidobacterium Normal
122 123 141

@ Erysipelotrichaceae Normal © Clostridia Niedrig
124 135 123 131

@ Streptococcus Normal © Ruminococcaceae Niedrig
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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Gesundheit 14. September 2023
Darmschleimhaut
Verbesserbar!
® 9000 e ., schrgut
o0 — verbesserbar

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Die Darmschleimhaut gilt als Barriere und Schutzschicht vor Schadstoffen. Zusatzlich dient sie zur Aufnahme
von Flissigkeiten und Nahrstoffen. Deine Bakterien bestimmen wie viel vom Schleim angeregt oder zersetzt
wird. Der Schleim sorgt dafilir, dass deine Darmbakterien genligend Abstand zur Schleimhaut halten, um die
ansassigen Immunzellen nicht permanent zu reizen und so einen entziindlichen Prozess auszuldsen.
Regenerierende Bakterien helfen die Darmschleimwand intakt zu halten und Darmentziindungen zu
vermindern. Wenn deine Bakterien in einem Ungleichgewicht sind, kann es zu einem vermehrten Abbau des
Schleims kommen, was eine Reduktion dieser wichtigen Schutzschicht zur Folge hat. Eine Stérungsart dieser
Darmbarriere nennt sich "Leaky Gut". Bei einem "l6chrigen Darm" werden die Verbindungen, sogenannte "tight
junctions", zwischen den Schleimhautzellen gelockert. Dadurch entstehen ungewollte Zwischenraume, die es
erlauben, dass Giftstoffe die Darmbarriere tGberwinden und somit in den Blutkreislauf eindringen kénnen.
Beachte bitte, dass auch eine erhohte Diversitat und ein erniedrigtes Verhaltnis von Firmicutes zu
Bacteroidetes ausschlaggebend fiir eine gesunde Darmschleimhaut sind. Diese Werte sind in den vorigen

Kapiteln beschrieben. 181:182:187,190

Risikofaktoren

Zu den Auslésern von Leaky Gut zahlen Infektionen, Medikamente, chronische Entziindungen oder der Verzehr
von Giftstoffen.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
@ Collinsella Normal @ Lactobacillus Normal

192 227 193 194 195
@ Bilophila Hoch @ Oscillibacter Normal

205 214 230 214
@ Sutterella Normal @ Faecalibacterium prausnitzii Niedrig

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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Reizdarmsyndrom

Verbesserbar!
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Mikrobiombericht
Gesundheit

sehr gut

— verbesserbar

Probennahme
14. September 2023

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Das Reizdarmsyndrom ist eine funktionelle Stérung des Verdauungssystems. Auch wenn diese Stérung nicht

lebensgefahrlich ist, mindert sie oft die Lebensqualitat. Ein Reizdarmsyndrom aufzert sich oft durch Verstopfung,

Durchfall, Blahungen oder Schmerzen. Daher kann sich auch oft die Konsistenz des Stuhls verandern.

Risikofaktoren

271,272

Es gibt meist viele Faktoren, die zu einem Reizdarmsyndrom flihren kénnen. Oft werden Stress und Emotionen

damit in Verbindung gebracht. Weitere Ausléser, welche die Symptomatik und die oben gelisteten Griinde

verstarken kénnen, sind Fehlernahrung und Nahrstoffmangel, andere Erkrankungen, Giftstoffe, zu wenig

Magensaure, Medikation, Infektionen und ein bakterielles Ungleichgewicht.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien

@ Blautia
233 242 244 246 249

@ Dorea
235 236 242 244

@ Ruminococcus
242 252 254 255 256 257

@ Dialister
242 252

@ Veillonella
205 239 240 241 258

@ Gammaproteobacteria
244 259

@ Enterobacteriaceae
242 247 248 253 253 267

Dein Ergebnis

Normal

Normal

Normal

Normal

Normal

Normal

Normal
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Davor schiitzende Bakterien

Bifidobacterium
236 250 254 255 258 259 260 261

Bacteroides
238 242 244

Odoribacter
241 242 244 265

Faecalibacterium prausnitzii
234 235 238 240 241 244 264 265 266 267

Akkermansia muciniphila
212 236 238 266

Dein Ergebnis

Normal

Niedrig

Normal

Niedrig

Normal
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Darm-Hirn-Achse

Verbesserbar!
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Mikrobiombericht
Gesundheit

sehr gut

— verbesserbar

Probennahme
14. September 2023

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Darm Uber Kopf! Deinen Darm verbinden mit deinem Gehirn Gber 100 Millionen Nervenzellen. Daher steht dein

Darm mit deinem Gehirn in einem standigen Informationsaustausch. Das Nervensystem deines Darms

verwendet die gleichen Neurotransmitter (Informationsiibertrager zwischen Zellen) wie dein Gehirn. Diese

Informationsibertrager sind auch bei psychischen Erkrankungen, wie etwa Depressionen, wichtig. Der

Stoffwechsel deiner Bakterien im Verdauungstrakt kann die Balance von diesen Informationstbertragern, wie

Noradrenalin, GABA, Dopamin oder Serotonin, storen und somit deinen Gemiutszustand beeinflussen.

Risikofaktoren

117,310,311

Es gibt meist viele Faktoren, die zu Antriebslosigkeit oder Niedergeschlagenheit beitragen kénnen. Oft sind es

korperliche oder situationsabhangige Ursachen wie chronische Erkrankungen, Stérungen im Hormonhaushalt

oder auch dauerhafter Stress und Konflikte, Einsamkeit oder Schicksalsschlage.

Assoziationen

O 0 0 0 0 o o

Damit assoziierte Bakterien

Eggerthella
292 299 316 317

Bacteroidaceae
250 309

Paraprevotella
205 292 300

Alistipes
250 306 309 314 315

Turicibacter
205 292 316 317

Lachnospiraceae
250 287 288 289 290 308

Anaerostipes
287 292 299 312

Dein Ergebnis

Normal

Niedrig

Hoch

Normal

Normal

Niedrig

Normal
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Davor schiitzende Bakterien

Bifidobacterium
301 303 305 316 318 319

Coprococcus
295 298 307 308

Faecalibacterium
295 297 299 311 315

Ruminococcus
296 297 311 312 315

Dialister
43 307 311

Dein Ergebnis

Normal

Normal

Niedrig

Normal

Normal
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Darm-Herz-Achse

Verbesserbar!

0000 @®@0®®9®0® ., schrgut
o000 — verbesserbar

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Erkrankungen des GefaRsystems und/oder des Herzens (kardiovaskulare Erkrankungen) betreffen ungeféhr ein
Drittel der Bevolkerung. Erst unlédngst wurde gezeigt, dass das Darm-Mikrobiom bei der Entstehung solcher

Krankheiten beteiligt ist.

Risikofaktoren

Bakterien verstoffwechseln bestimmte Substanzen wie Choline und L-Carnitin, die z.B. in Eiern und Milch
vorhanden sind, zu Trimethylamin. Diese werden im Anschluss in der Leber zu Trimethylamine N-oxide (TMAQ)
umgewandelt. TMAQ férdert die Cholesterolaufnahme und kann so zur Entstehung von Herz-
Kreislauferkrankungen beitragen. Zusatzlich kann eine gestorte Barrierefunktion der Darmschleimhaut (siehe
Leaky Gut) eine Entzliindungskaskade auslosen. Hierbei kénnen Stoffwechselprodukte von Bakterien in das
Blutkreislaufsystem eindringen und bei der Entwicklung von Atherosklerose (Ablagerung von Fett,
Blutgerinnseln, Bindegewebe und Kalk in den Blutgefalten) und Herzinsuffizienz (Schwiche des Herzmuskels)

mitwirken, 271:347:348

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Alistipes Normal © Bacteroides Niedrig
327 338 343 352 343 345 352

@ Parabacteroides Normal @ Odoribacter splanchnicus Normal
327 338 343 326

@ Desulfovibrio Normal @ Prevotella Hoch
327 338 338 352

@ Enterococcus Normal @ Roseburia Normal
327 330 113 330 340 352 354 355

@ Hungatella Normal © Faecalibacterium Niedrig
341342 353 330 352 354

@ Enterobacteriaceae Normal @ Subdoligranulum Niedrig
337 352 330

@ Escherichia-Shigella Normal
330 342

Proben ID: 00000000 (Eingelangt: 16. September 2023) Gesundheit - Seite 17/41



@V|D/\B|OMA Mikrobiombericht Probennahme
Gesundheit 14. September 2023

Darm-Leber-Achse

Verbesserbar!

0000 @®@0®®9®0® ., schrgut
o000 — verbesserbar

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Deine Leber ist das wichtigste Stoffwechselorgan. Sie ist die Entgiftungszentrale des Korpers und produziert
Gerinnungsfaktoren und Gallenfliissigkeit. Wie stark sie tagtaglich in Anspruch genommen wird, hangt unter
anderem von deiner intakten Darmfunktion ab. Dein Darm und deine Leber stehen im konstanten Kontakt und
sind Uber den Blutkreislauf (Pfortader) verbunden. Uber dieses grofe BlutgefiaR gelangen nicht nur Nahrstoffe,
sondern auch bakterielle Bestandteile in die Leber. Bei der Analyse konzentrieren wir uns auf die Assoziation
zwischen Darmbakterien und der nicht-alkoholischer Fettleber. Bitte achte auf das Firmicutes:Bacteroidetes-

Verhaltnis. Jener Wert ist im vorherigen Kapitel beschrieben. 376-379:380:381

Risikofaktoren

Risikofaktoren fur eine Dysbalance der Darm-Leber-Achse sind oft ein ungesunder Lebensstil und
Medikamente. Oft tritt eine Dysbalance der Darm-Leber-Achse auch als Begleiterscheinung von chronischen

Erkrankungen auf.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Prevotella Hoch @& Odoribacter Normal
372 373 376 387 366 367 385

@ Enterococcus Normal @& Coprococcus Normal
373 382 383 103 366 366 387

@ Streptococcus Normal @& Oscillibacter Normal
363 373 384 385 386 103 366 377 385 387 389

@ Blautia Normal @& Oscillospira Normal
387 388 376 386 392

@ \eillonellaceae Normal @ Ruminococcaceae Niedrig
365 367 373 375 362 383 103 364 365 369 372 375 382 383 385 387 391

@ Enterobacteriaceae Normal © Faecalibacterium Niedrig
373 382 383 363 374

@ Haemophilus Normal
373
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Darm-Haut-Achse

Hervorragend!

009000 @Q®@0O®@®®@® . schrgut
@ — verbesserbar

Weiter so!

Erkldrung

Deine Haut und dein Darm sind beides Organe mit dichten GefaRstrukturen und reich an Nervenfasern.
Insgesamt setzt sich deine Darm-Haut-Achse aus einem komplexen Kommunikationsnetzwerk zusammen,
welches das Immunsystem, das Hormonsystem (endokrines System), das metabolische System (Stoffwechsel)
und das Nervensystem beinhaltet. Ein Ungleichgewicht der Darmbakterien konnte in jiingsten Studien mit

Psoriasis und atopischer Dermatitis in Verbindung gebracht werden, 421422423

Risikofaktoren

Bei Stress kdnnen bestimmte Darmbakterien Neurotransmitter produzieren, die einen negativen Effekt auf
Hautfunktionen haben kdnnen. Ernahrung und Medikamente kénnen deine Haut tGber Nahrstoff-
Signalibertragung und langkettige Fettsauren beeinflussen. Hierbei wird ein spezifisches Protein (SREBP-1)
sowie der Aufbau von Fettsauren aktiviert, was wiederum die Beschaffenheit der Haut beeinflusst. Beachte

auch, dass Leaky Gut Einfluss auf die Entstehung von Psoriasis haben kann, 40>406,407,408

Assoziationen
Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Collinsella Normal © Bacteroidaceae Niedrig
411 412 409 411

@ Bacteroides Niedrig @& Prevotellaceae Hoch
401 410 411 415 417 409 411

@ Parabacteroides Normal @& Prevotella Hoch
401 411 417 409 415

@ Lachnospiraceae Niedrig @& Rikenellaceae Normal
401 409 411 411

@ Blautia Normal @ Tannerellaceae Normal
411 412 413 416 417 411

@ Ruminococcaceae Niedrig
411 416
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Insulinhaushalt

Verbesserbar!

o900 00ee@e0ee@® ., schrgut
o0 — verbesserbar

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Das Hormon Insulin wird von der Bauchspeicheldriise produziert und regelt den Blutzuckerspiegel, indem es
den vom Koérper aufgenommenen Zucker in deine Zellen beférdert. Je nachdem ob und wie schnell der
Glukosespiegel im Blut nach dem Essen sinkt, sieht man wie gut Kérperzellen auf Insulin ansprechen. Sinken die
Werte nicht in einem gewissen Zeitraum, das heift der Zucker staut sich in den GefalRen, kann dies auf eine
Zuckerstorung hindeuten. Deine Darmbakterien beeinflussen die Aufnahme und Verwertung des Zuckers und

somit deine Blutzuckerwerte, 392444445446

Risikofaktoren

Oft begiinstigen Bewegungsmangel, Ubergewicht und Stress eine Stérung des Insulinhaushaltes.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Collinsella Normal @ Erysipelotrichaceae Normal
430 431 435 447 448 452

@ Eggerthella Normal @ Lachnospiraceae Niedrig
109 428 447 448 439 448 452 453

@ Alistipes Normal @ Roseburia Normal
448 440 441 443 448 453

@ Parabacteroides Normal © Faecalibacterium Niedrig
432 448 450 432 436 442 443

@ Coprococcus Normal
429

@ Ruminococcus Normal
432 443 452 453

@ \Veillonella Normal
109 443 451 454

Proben ID: 00000000 (Eingelangt: 16. September 2023) Gesundheit - Seite 20/41



@V|D/\B|OMA Mikrobiombericht Probennahme
Gesundheit 14. September 2023

Gelenksgesundheit

Verbesserbar!

e 0@ @®e@® . schrgut
o000 — verbesserbar

Unterstlitze deine Bakterien mit ein paar kleinen Tricks. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erkldrung

Die rheumatoide Arthritis ist eine Autoimmunerkrankung, die hauptsachlich die Gelenke betrifft. Hierbei kommt
es zu standigen Entziindungen und Zerstérungen der Gelenke und Knochen, weil sich der Kérper gegen seine
eigenen Zellstrukturen richtet. Der Mechanismus ist sehr komplex und abhangig von angeborenen und
erworbenen Immunantworten. Hierbei spielen die Durchlassigkeit der Darmschleimhaut und

Mikrobiomdysbalancen eine Rolle, weil sie das Immunsystem aus dem Gleichgewicht bringen. 4%°

Risikofaktoren

Rheumatoide Arthritis ist das Ergebnis aus genetischen, umweltbedingten und hormonellen Faktoren.
Bakterielle und virale Erreger wurden ebenso bereits als Verursacher flir eine schlechte Gelenksgesundheit

festgestellt.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Collinsella Normal @ Bifidobacterium Normal
192 464 474 480 468 470 471 472 482 483

@ Eggerthella Normal © Bacteroidaceae Niedrig
192 459 476 481 462 470

© Prevotella Hoch © Bacteroides Niedrig
458 461 466 478 479 488 458 460 462 463 465

@ Bacilli Normal @ Roseburia Normal
475 477 463 484

@ Lactobacillus Normal © Faecalibacterium prausnitzii Niedrig
478 192 460 468 469 477
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Verbesserungsvorschlage

Uber die Empfehlungen

Wir haben hier Verbesserungsempfehlungen fir dich aufgelistet. Nicht alle werden auf dich zutreffen.
Nahrungsunvertraglichkeiten und personliche Vorlieben haben wir bei den Empfehlungen nicht in Betracht
gezogen. Versuche herauszufinden, welche dir am besten tun und du auch leicht in deinen Alltag integrieren
kannst.

Personliche Empfehlungen

Iss taglich Beeren — Diversitét

In Beeren sind Polyphenole enthalten, welche das Wachstum von gesundheitsférdernden Bakterien
unterstitzen und unerwtlinschte Keime reduzieren. Einige Darmbakterien kénnen sogar Polyphenole aufspalten.
Somit kénnen Beeren als "Brennstoff" flir einige Bakterien dienen.

Erndhrungstipp: iss tiglich eine Handvoll Beeren. °%>°

Enterotyp 2 — Enterotyp

Vermutlich erndhrst du dich vorrangig von Kohlenhydraten aus pflanzlicher Basis kommend. Eine
pflanzenbasierte Ernahrung hat viele Vorteile fiir deinen Kérper - eine ausgewogene Erndhrung mit viel Obst,
Gemiise und Vollkornprodukten schiitzt vor Erkrankungen wie Ubergewicht, Bluthochdruck und Atherosklerose.
Dein Enterotyp bevorzugt viele unterschiedliche Gemise- und Obstsorten (je vielfaltiger, desto besser). Die
Qualitat des Eiweildes ist entscheidend, daher solltest du auf die biologische Wertigkeit achten und viele
Eiweiltquellen miteinander kombinieren. Gute Eiweilkquellen sind (Fleisch, Fisch, Eier, Milchprodukte,
Hulsenfriichte wie Erbsen, Linsen, Bohnen, Kichererbsen, ...). Dein taglicher Eiweilbedarf betragt 0,8 g
EiweiR/kg Korpergewicht.

Nach deinem Enteroytpen sind komplexe Kohlenhydrate (Dinkelvollkornbrot, Wildreis, Vollkornnudeln) den
einfachen Kohlenhydraten (Weikbrot, Nudeln) vorzuziehen. Hihnereier, Mais mit Bohnen, Kartoffeln mit Ei,
Hulsenfriichte mit Getreide (Erbseneintopf mit Reis), Hirse mit Tofu, Hilsenfriichte mit tierischem Eiweilé und
Getreide (Erbsensuppe mit Fleisch und Brot) sind gute Beispiele flir komplexe Kohlenhydrate und eine gute
biologische Wertigkeit. Was den Fettkonsum betrifft, so ware eine Ernahrung mit mehr ungesattigten
Fettsauren (Nusse, Leindl, Avocado) als gesattigten Fettsduren, wie sie in Fertigprodukten, tierischen
Lebensmitteln und geharteten Fetten vorkommen, gut fiir deinen Kérper. Aufierdem deutet deim Enterotyp
darauf hin, dass eine ausreichende Versorgung mit Vitamin B12 (Cobalamin) und Eisen fir dich wichtig ist.

Erndahrungstipp:

fir mehr komplexe Kohlenhydrate: 1 Scheibe Vollkorn-Dinkel-Brot oder Haferflocken-Musli zum Frihstick.
flr ungesattigte Fettsauren: 1 Essloffel Leindl taglich.
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fir mehr B12: taglich ein tierisches Produkt oder Zahnpasta mit Vitamin B 12. Fleisch in Kombination mit
Zitrone, da Vitamin C die Eisenaufnahme verbessert. Warte nach dem Verzehr von Eisen mindestens 30

Minuten bevor du Kaffee trinkst, weil Kaffee die Eisenaufnahme unterbrechen kann.

Die bevorzugte Nahrung fiir Bacteroidetes — Kalorienaufnahme

Die bevorzugte Nahrung fir Bacteroidetes ("Schlankmacher Bakterien") sind Gemise und Obst, Nisse und
Hulsenfriichte. Versuche mehr davon in deine tagliche Nahrung einzubauen. Die Deutsche Gesellschaft fir

Ernahrung empfiehlt mindestens 30g Ballaststoffe pro Tag.

Erndhrungstipp: um 30 g Ballaststoffe zu erreichen brauchst du nur 3 Scheiben Dinkel-Vollkornbrot, 1 Apfel
(150g), 100g Heidelbeeren, 2 Karotten, 200g Brokkoli und 3 Kartoffeln zu essen. &°

Reduziere Cholin (Weizenprodukte, Butter, Eier) — Gewicht

Eine Reduktion von Cholin hilft, langfristig abzunehmen. Cholin ist beim oxidativen Abbau von langkettigen
Fettsauren und auch bei der daraus resultierenden Energiefreisetzung beteiligt.

Erndhrungstipp: ersetze Weizenprodukte mit Dinkelprodukten. Verwende Avocado oder Cottagecheese

anstatt Butter als Brotaufstrich. Iss maximal 3 Eier pro Woche. 11©

Iss lila und blaues Obst (Anthocyane)! — Insulinhaushalt

Anthocyane kénnen helfen den Blutzuckerspiegel zu regulieren.

Erndhrungstipp: iss tiglich eine Handvoll Brombeeren, Pflaumen oder Trauben. 4%/

Baue Quercetin in deinen Alltag ein — Darmschleimhaut

Quercetin ist ein Flavonoid und bewirkt strukturelle Verdanderungen des Tight-Junction-Komplexes. Das
wiederum eine robustere Darmbarriere zur Folge hat. Quercetin kann vor Storfaktoren der Darmschleimhaut -
wie TNF-a, Indometacin und Wasserstoffperoxid — schiitzen.

Ernahrungstipp: iss taglich einen Apfel. Gib einmal die Woche eine Handvoll Kapern in deinen Salat. Flige

jedem Essen Zwiebeln hinzu. Trinke tiglich ein Glas Wasser mit dem Saft einer halben Zitrone. *#’

Lindere die Entziindung mit Curcuma und Wacholder — Reizdarmsyndrom

Versuche die Entziindung im Darm zu lindern.

Erndhrungstipp: mische téglich einen halben Teel6ffel Curcuma in dein Essen oder in deinen Tee (Curcuma-
Latte). Trinke vor dem Schlafengehen eine Tasse Kamillentee. Wiirze dein Essen mit Walcholder und Salbei.

Probiere Weihrauchextrakt (Boswellia serrata) aus.

Bevorzuge Lachs, Thunfisch und Hanfsamen. — Darm-Hirn-Achse
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Fur die Bildung von Serotonin, braucht man Docosahexaensaure (DHA). Serotonin wiederum wirkt sich positiv
auf die Stimmung aus. Leidet man unter einem DHA-Mangel kann dies in einem Serotoninmangel resultieren.

Erndhrungstipp: iss 3x die Woche Saibling/Lachs/Thunfisch und toppe dein Essen taglich mit einem

Essléffel Hanfsamen, 189:283.284

Vermeide Zucker — Darm-Leber-Achse

Weilter Zucker und Fructose (=Fruchtzucker) sind zentral an der Leberverfettung beteiligt. Achte also darauf,
weniger Zucker zu essen. Sowohl weilter Zucker als auch zu viel Fruchtzucker kénnen schéadlich sein. Versuche
versteckten Zucker zu meiden.

Erndhrungstipp: reduziere Lebensmittel mit Zutaten, die mit "OSE" enden oder die Worter wie SIRUP,
DEXTRIN, ZUCKER in der Zutatenliste enthalten.
Meide vor allem Sirup, Softdrinks, Kekse, StiRigkeiten und Fruchtjoghurt, 3°7:259:393,394,395,396

Iss Berberitzen — Darm-Herz-Achse

Berberin ist in Berberitzen enthalten und kann die Trimethylamine N-oxide (TMOA) senken und sich somit
positiv auf die Herzgesundheit auswirken.

Erndhrungstipp: iss 1x die Woche eine Handvoll Berberitzen. 32%23433°

Diese Kombination bringts. — Gelenksgesundheit

Die antioxidative Wirkung von Kurkuma kann durch Kombination von Vitamin D und Omega 3 Fettsauren

verstarkt werden und Arthritis verbessern.

Erndhrungstipp: iss 3x die Woche ein Omlette und wiirze es mit einer Messerspitze Kurkuma und einer Prise

Pfeffer. Betriufle sie mit Leinal. 482482

Iss taglich eine Handvoll oranges-rotes Gemilise — Entziindung

Um Entzindungen entgegenzuwirken, hilft es Antioxidantien wie Vitamin A und R-Carotin zu konsumieren.
Durch die Kombination mit 3-Caryophyllene kann man Entziindungen noch besser entgegenwirken.

Ernahrungstipp: iss taglich eine Hand oranges/rotes Gemiise wie Karotten, Paprika oder Tomaten mit Kase
oder Cashewmus, um die Aufnahme des fettloslichen Vitamins zu beglinstigen. Wiirze das Gemiise mit
Basilikum oder Oregano. Eine perfekte Mahlzeit ware ein Caprese Salat mit Tomaten,

Mozzarella/Cashewkise, Basilikum und Olivendl. 10152168

Bevorzuge dunkle Schokolade. — Zuckerstoffwechsel

Flavonoide sind sekundare Pflanzenstoffe die auch in dunkler Schokolade enthalten sind. Sie besitzen sowohl
stoffwechselunterstiitzende als auch antioxidative Wirkungen.
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Erndhrungstipp: wenn du Lust auf SiiRes hast, bevorzuge die dunkle (>70%) Schokolade. 8384

Rindfleisch, Sojabohnen und Brokkoli regen deinen Stoffwechsel an. — Fettstoffwechsel

Olivendl, Rindfleisch, Sardinen, Sojabohnen und Brokkoli enthalten eine hohe Konzentration an Coenzym Q10.
Das Coenzym Q10 ist wichtig bei der Energiegewinnung. Es ist eine fettldsliche, koérpereigene Substanz, die
Uber die Nahrung zugeftihrt werden kann und auch vom Koérper selbst gebildet wird. Ubiquinol - die akive Form

von Coenzym Q10 ist direkt bioverfigbar und kann sofort vom Kérper genutzt werden.

Erndhrungstipp: verwende kaltgepresstes Olivendl fir dein Salatdressing. Greife hin und wieder zu

Rindfleisch/Sardinen. Fiige deiner Mahlzeit 2-mal wochentlich Sojabohnen und Brokkoli hinzu. £

Iss mehr Zimt und Mandeln. — Vitaminstoffwechsel

Antioxidantien, dienen als Schutzstoffe gegen oxidativen Stress und unterstiitzen deinen Stoffwechsel.

Zusatzlich minimieren sie das Risiko einer Irritation des Verdauungstraktes.

Erndhrungstipp: iss taglich ein Misli oder einen Smoothie mit Mandeln, Blaubeeren und Zimt. Da sich
Antioxidantien in ihrer Wirkung gegenseitig unterstiitzen und nach Verbrauch recyceln, ist eine
Kombination verschiedener Antioxidantien sinnvoll. Nebeneffekt: Mandeln enthalten viel Vitamin E und
Ballaststoffe. Zimt unterstiitzt dich bei der Fettverbrennung. 22>
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Allgemeine Empfehlungen

Mikrobielle Gesundheit

Die folgenden Tipps helfen dir deine mikrobielle Gesundheit zu verbessern:

Probiotische Lebensmittel unterstiitzen.
Probiotische Lebensmittel enthalten unterschiedliche Bakterienstamme, welche die Regeneration des Darms
unterstitzen. Beispiele flr probiotische Lebensmittel sind Sauerkraut (naturbelassen), Kombucha und

(Soja)joghurt.

Prabiotische Lebensmittel helfen.

Prabiotische Lebensmittel unterstiitzen deine Bakterien durch die enthaltenen Fasern und Nahrstoffe, da diese
eine essenzielle Rolle in der Regeneration deiner Darmschleimhaut spielen und deine Darmbakterien futtern. Als
prabiotische Lebensmittel gelten z.B. Spargel, Artischocken, Bananen, Chicorée, Auberginen, Honig, Lauch,
Zwiebel und Topinambur. Versuche jene in deine tagliche Nahrungsaufnahme einzubauen (natirlich nur jene,

die du auch vertragst!).

Iss mehr fermentierte Lebensmittel.
Bakterien in fermentierten Lebensmitteln unterstiitzen die Verschiedenheit und den Artenreichtum in deinem
Darm: frisches Sauerkraut, Miso, Tempeh (fermentierter Tofu), Apfelessig (zuckerfrei, naturbelassen),

Essiggurken (naturbelassen) und Kimchi.

Iss mindestens 5 Portionen Obst/Gemiise taglich!
Durch den Konsum von reichlich Gemiise und Friichten, wird das Mikrobiom diverser (=unterschiedlicher). Es

gilt hier je bunter desto besser.

Erndhrungstipp fir mehr Gemiise/Obst: frithstiicke Misli mit 1 Apfel/Banane. Als Zwischensnack iss eine
Handvoll Beeren. Nimm mittags Fleisch/Fisch/Tofu mit Nudeln und gekochtem Gemiise (Brokkoli, Karotten,

Karfiol) zu dir. Integriere Gemiise, wie Tomaten, Zwiebel und Essigurken, zum Abendbrot. 56.7,893,1011,12

Bauchschmerzen

Bei Bauchschmerzen kénnen die folgenden Empfehlungen Linderung verschaffen:

Menthol (Pfefferminze) hilft bei Krampfen.

Menthol hilft bei Muskelkrampfen im Darm und kann Schmerzen reduzieren. Menthol stimuliert das Einstromen
von Kalzium in die Zellen der glatten Muskulatur und fihrt so zu einer Entspannung. Zusatzlich aktiviert Menthol
einen ,Anti-Schmerz-Kanal“ in den Wanden des Dickdarms. Dadurch kann bei einer Ubersensibilisierung die
Schmerzwahrnehmung gedampft werden. Menthol kommt in nattrlicher Weise in Pfefferminze vor. Probiere es

daher mal mit frischem Pfefferminztee. Sei aber vorsichtig mit der Dosierung, solltest du anfallig fir Reflux sein!

Thymol und Carvacrol (Thymian) wirken unterstiitzend.

Thymol und Carvacrol sind dtherische Ole, die vor allem im Thymian vorkommen. Thymian hat zusatzlich einen
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hohen Gehalt an Lamiaceengerbstoffen und Flavonoiden. Thymian hat eine beruhigende Wirkung auf die
Verdauung und unterstiitzt zusatzlich die Reinigung deines Darms.

Alliin (Knoblauch) lindert.

Knoblauch, ein Prabiotikum mit dem Hauptwirkstoff Alliin, enthalt dtherische Ole und Flavonoide, sowie
Vitamine und Mineralstoffe. Das Lauchgewachs fordert unser Immunsystem und sorgt zusatzlich flir den
Aufbau von Bakterien im Darm. Knoblauch bringt nachgewiesene antibiotische, antivirale und
entztindungshemmende Wirkungseigenschaften mit sich. Auch Bauchschmerzen kénnen dadurch vermindert
werden. Aber Achtung! Knoblauch enthalt ebenso Phenoprocoumon und Warfarin. Diese Stoffe wirken
gerinnungshemmend!

Fenchel hilft!

Fenchel enthalt Anethole, welche dem Dopamin ahneln. Somit kann eine Tasse Fencheltee bei Bauchschmerzen
Abhilfe leisten. 16:13:14.17.19.20

Blahungen und Blahbauch

Wenn du regelmalig unter Blahungen leidest versuche es mit diesen Tipps:

Bitterstoffe und dtherische Ole (Ingwer) wirken unterstiitzend.

Bitterstoffe und therische Ole sind beispielsweise in Ingwer enthalten. Sie aktivieren die Darmperistaltik und
kénnen so Blahungen lindern. Zusatzlich unterstitzt Ingwer deinen Stoffwechsel. Versuche mal einen Ingwer-
Tee oder frischen Ingwer in deine Mahlzeiten einzubauen.

Vermeide kohlensaurehaltige Getranke.
Versuche Soft Drinks und kohlensaurehaltige Getréanke zu reduzieren. Jene begiinstigen Blahungen und einen
Blahbauch.

Cuminaldehyde (Kiimmel, Fenchel) tut gut.

Cuminaldehyde unterstiitzen die Bildung von Verdauungssaften, wie Speichel, Magensaft, Gallensekret und
Bauchspeichel, was sich positiv auf deine Verdauungsprozesse auswirkt und diese somit verbessern kann.
Cuminaldehyde lindern so vor allem Blahungen und sind z.B. in Kimmel, Kreuzkiimmelsamen (Cumin) oder
Fenchel enthalten. Ballaststoffe, wie z.B. Hilsenfriichte, werden durch die Zugabe von Kreuzkiimmel leichter
verdaulich.

Veringere Stlungsmittel

Einige Menschen reagieren auf StRungsmittel mit Flatulenzen. Versuche SiRungsmittel zu reduzieren um deine
Symptome zu lindern. Des Weiteren stehen Siiftungsmittel im Verdacht die Kommunikationssignale einzelner
Bakterienarten zu hemmen und somit das Wachstum der verschiedenen Bakterien unterschiedlich zu

beeinflussen. £21:22:23.24.35

Verstopfung
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Die folgenden Tipps helfen Verstopfung in den Griff zu bekommen:

Versuche eine Bauch-Massage.

Massiere deinen Bauch flr mindestens 5 Minuten. Lege dich hierfiir auf den Riicken und flihre leichte
trommelnde Bewegungen mit deinen Fingerkuppen auf deiner Bauchdecke aus. Dieser Reiz tbertragt sich auf
die Bauchorgane und regt die Darmtatigkeit an.

Oleuropein (Olivenblattextrakt) tut gut.
Oleuropein ist ein Wirkstoff, der z.B. in Olivenblattextrakten vorkommt. Er hilft, den Magen und Darm zu
beruhigen, fordert regelmafkigen Stuhlgang und das Ausscheiden von Giftstoffen.

Sanddorn ist ein Wundermittel.

Sanddorn ist ein wahres Wundermittel. Er enthalt grofkere Mengen an Vitamin B1 und B6, welche flir ein
funktionierendes Nervensystem bendtigt werden. Eine Unterversorgung der Vitamine kann
Verdauungsprobleme mit sich ziehen. Sanddorn hat eine stark abflihrende Wirkung, da er die Darmbewegung
anregt. Zusatzlich entgiftet er die Schleimhaut und beruhigt diese. Probiere doch mal leckeren Sanddorn-Tee
oder auch Saft!

Nimm Flohsamenschalen zu dir.
Flohsamenschalen enthalten Schleimstoffe (I6slichen Ballaststoffen). Sie quellen im Darm auf, regen die

Verdauung an und erleichtern die Darmentleerung.
Erndhrungstipp: l6se 1 El Flohsamenschalen in einem Glas Wasser auf und trinke ein Glas Wasser nach.

Dorrpflaumen regen die Verdauung an.

In Dérrpflaumen sind Laxantien enthalten, welche bei Verstopfungen helfen.

Erndhrungstipp: iss drei Dérrpflaumen und trinke anschlieRend ein Glas Wasser. >42°26:27.28,29,30,31

Durchfall
Durchfall kann den Alltag erheblich beeintrachtigen, die folgenden Empfehlungen verschaffen Abhilfe:

Versuche Wasser-bindende Schleimstoffe (Flohsamenschalen, Reis, Hafer).
Wasser-bindende Schleimstoffe helfen, den Stuhl zu festigen. Diese binden sich z.B. in gekochtem Reis,
Zwieback, Haferfocken oder auch in Flohsamenschalen. Vermeide eine Kombination mit blahenden

Lebensmittelns, wie Bohnen oder Kohl.

Erndhrungstipp: frihsticke mit einem Haferflockenbrei und mische getrocknete Heidelbeeren unter. Mische

1 EL Flohsamenschalen in dein Essen.

Iss mehr stirkehaltige Nahrungsmittel (Bananen, geriebene Apfel).

Starkehaltige Nahrungsmittel beglinstigen die Produktion festeren Stuhls und kénnen die Anzahl an
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Toilettengangen reduzieren. Achte auf starkehaltige Lebensmittel, die frei von Substanzen sind, die deinen
Magen oder deinen Darm weiter irritieren kdnnten. Starkehaltige Lebensmittel sind beispielsweise Bananen und
geriebene Apfel. Warte am besten bis der Apfel braun geworden ist, bevor du ihn verzehrst.

Gerbstoffe (Johanniskraut, getrocknete Heidel-/Blaubeeren) unterstiitzen.

Gerbstoffe bewirken ein Zusammenziehen der Schleimhdaute, indem sie Eiweilte binden. Dadurch gelangen
Durchfallerreger nicht so einfach in den Darm und weniger Elektrolyte gehen verloren. Getrocknete
Heidel-/Blaubeeren (und -Blatter), getrocknete Brombeeren (und -Blatter), Johanniskraut und Gansengerkraut
enthalten viele Gerbstoffe. Daraus lassen sich herrliche Tees brauen. Blatter zur Teeherstellung findest du in
jeder Apotheke. Wichtig ist jedoch die getrocknete Variante zu konsumieren, denn frische Beeren kénnen eine
gegenteilige Wirkung bezwecken und abfiihrend wirken. %33
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Bakterienliste

Diese Bakterienliste zahlt alle gefundenen Bakteriengattungen in dieser Probe auf. Die Abundanz beschreibt mit

Mikrobiombericht

welcher Haufigkeit (%) ein Bakterium in der Probe vorkommt.

Phylum
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Bacteroidota
Desulfobacterota
Desulfobacterota
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes

Firmicutes

Gattung

Bifidobacterium

Collinsella

Enterorhabdus

Senegalimassilia

Slackia

Alistipes

Bacteroides

Barnesiella

Butyricimonas

Coprobacter

Odoribacter

Parabacteroides

Paraprevotella

Prevotella

Bilophila

Desulfovibrio

[Eubacterium) eligens group
[Eubacterium] hallii group
[Eubacterium] nodatum group
[Eubacterium] oxidoreducens group
[Eubacterium] ruminantium group
[Eubacterium] siraeum group
[Eubacterium] ventriosum group
[Eubacterium] xylanophilum group
[Ruminococcus] torques group
Acidaminococcus

Agathobacter

Anaerofilum

Anaerostipes
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Abundanz (%)
0,255
0,080
0,000
0,000
0,000
3,780
9,960
0,390
0,095
0,000
0,205
2,445
0,375

46,020
0,330
0,000
0,085
0,000
0,000
0,000
0,000
0,045
0,005
0,000
0,000
1,790
0,165
0,020
0,120

Referenz (%)
0,030 - 0,665
0,015 -0,225
0,000 - 0,005
0,000 - 0,015
0,000 - 0,015
1,345 - 4,958
11,891 - 31,621
0,125 - 2,042
0,000 - 0,215
0,000 - 0,240
0,115-0,410
0,935 - 3,594
0,000 - 0,363
0,000 - 11,551
0,020 - 0,250
0,000 - 0,234
0,245 - 2,679
0,000 - 0,090
0,000 - 0,015
0,000 - 0,050
0,000 - 0,129
0,010 - 1,490
0,010 - 0,145
0,000 - 0,365
0,000 - 0,110
0,000 - 0,000
0,000 - 0,000
0,000 - 0,005
0,040 - 0,364
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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
Firmicutes
Firmicutes

Firmicutes

Mikrobiombericht

Bakterienliste

Gattung

Anaerotruncus

Asteroleplasma

Blautia

Butyricicoccus

CAG-56

Christensenellaceae R-7 group
Clostridium sensu stricto 1
Colidextribacter

Coprococcus

Defluviitaleaceae UCG-011
Dialister

Dielma

DTUO89

Eisenbergiella
Erysipelatoclostridium
Erysipelotrichaceae UCG-003
Faecalibacterium

Family XIll AD3011 group
Family XIIl UCG-001
Flavonifractor

Fournierella

GCA-900066575
GCA-900066755
Holdemanella

Holdemania
Hydrogenoanaerobacterium
Intestinibacter

Intestinimonas
Lachnoclostridium

Lachnospira

Lachnospiraceae FCS020 group
Lachnospiraceae NC2004 group
Lachnospiraceae ND3007 group
Lachnospiraceae NK4A136 group

Proben ID: 00000000 (Eingelangt: 16. September 2023)

Probennahme
14. September 2023

Abundanz (%)
0,000
0,010
0,040
0,100
0,000
0,175
0,390
0,060
0,280
0,000
0,000
0,015
0,000
0,015
0,005
0,160
4,660
0,015
0,025
0,045
0,000
0,015
0,015
0,155
0,050
0,000
0,000
0,025
1,805
1,210
0,915
0,460
0,220
0,000

Referenz (%)
0,000 - 0,010
0,000 - 0,000
0,000 - 0,155
0,110-0,470
0,000 - 0,120
0,045 - 1,829
0,000 - 0,105
0,045 - 0,185
0,060 - 1,895
0,000 - 0,025
0,000 - 2,504
0,000 - 0,005
0,000 - 0,020
0,000 - 0,020
0,000 - 0,050
0,035-0,330
6,025 - 15,776
0,000 - 0,080
0,000 - 0,030
0,000 - 0,060
0,000 - 0,010
0,005 - 0,085
0,000 - 0,000
0,000 - 0,090
0,000 - 0,045
0,000 - 0,005
0,000 - 0,035
0,000 - 0,060
0,150 - 0,824
0,345 - 2,626
0,035-0,374
0,015 - 0,999
0,235 - 2,580
0,000 - 0,280
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Phylum

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
Firmicutes
Firmicutes

Firmicutes

Gattung
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Bakterienliste

Lachnospiraceae UCG-001
Lachnospiraceae UCG-004
Lachnospiraceae UCG-008
Lachnospiraceae UCG-010
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Abundanz (%)

Referenz (%)

Lactobacillus
Lactococcus
Marvinbryantia
Megasphaera
Merdibacter
Monoglobus
Moryella
Negativibacillus
NK4A214 group
Oscillibacter
Oscillospira
Paludicola
Peptococcus
Phascolarctobacterium
Phocea
Pseudoflavonifractor
Romboutsia
Roseburia
Ruminococcus
Streptococcus
Subdoligranulum
Terrisporobacter
Turicibacter
Tyzzerella
UBA1819
UCG-002
UCG-003
UCG-005
UCG-009

Veillonella
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0,000 0,020-0,510
0,140 0,000 - 0,285
0,000 0,000 - 0,045
0,100 0,025 -0,270
0,000 0,000 - 0,005
0,000 0,000 - 0,005
0,000 0,000 - 0,015
0,700 + 0,000 - 0,000
0,000 0,000 - 0,010
0,000 . 0,070-0,370
0,005 0,000 - 0,045
0,015 0,000 - 0,075
0,185 0,000 - 0,945
0,220 0,025-0,310
0,035 0,000 -0,115
0,020 + 0,000 - 0,000
0,000 0,000 - 0,035
5475 1 0,000 - 2,074
0,000 0,000 - 0,005
0,000 0,000 - 0,010
1,900 + 0,000 - 0,005
0,000 0,000 - 0,160
0,165 0,150 - 1,953
0,120 0,035 - 0,309

0,270 | 0,295- 2,499
0,185 + 0,000 - 0,020

0,025 0,000 - 0,060
0,030 0,000-0,110
0,000 0,000 - 0,045
0,080 0,030 - 0,630
0,120 0,000-0,175
0,085 0,021 - 0,540
0,000 0,000 - 0,010
0,070 0,000 - 0,150
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Phylum
Patescibacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Proteobacteria
Verrucomicrobiota

Verrucomicrobiota

Mikrobiombericht

Bakterienliste

Gattung

TM7x
Escherichia-Shigella
Haemophilus
Oxalobacter
Parasutterella
Sutterella
Akkermansia

Victivallis
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Abundanz (%)
0,010
0,035
0,065
0,000
0,215
1,090
0,025
0,545

Referenz (%)
0,000 - 0,025
0,000 - 0,065
0,000 - 0,120
0,000 - 0,035
0,010 - 0,805
0,015 - 2,450
0,000 - 1,940
+ 0,000 -0,235

Bakterienliste - Seijte 33/41



@V|D/\B|OMA Mikrobiombericht Probennahme
14. September 2023

Uber den Test

Uber VIDABIOMA

Das Darm-Mikrobiom besteht zu 95% aus Darmbakterien. Diese Bakterien sind entscheidend, wie man sich
flhlt und auch wie gesund man ist. Sie trainieren unser Immunsystem von Geburt an und beeinflussen
tiefgreifend die Entstehung vieler ernstzunehmender Erkrankungen wie Reizdarmsyndrom, Leaky gut Syndrom,
Diabetes, Ubergewicht, Parkinson, Alzheimer und sogar Darmkrebs.

Die VIDABIOMA Darm-Mikrobiom-Analyse ist das Lifestyle Produkt der Firma MoringaGarden B.V., welche
mittels modernster Methoden, intelligenter Algorithmen und den neuesten wissenschaftlichen Publikationen
den VIDABIOMA Mikrobiombericht erstellt. Die VIDABIOMA Analyse ist weltweit das einzig doppelt
zertifizierte Produkt nach ISO 13485 und ISO 9001 im Mikrobiombereich, was fir die Qualitdt der Analyse
spricht. Um die Sicherheit des Produktes zu bewerkstelligen, arbeitet MoringaGarden B.V. mit einem
Qualitatsmanagementsystem, welches die relevanten Anforderungen erfillt und Prozesse so weit optimiert,
dass Risiken und Fehler vermieden bzw. so gut wie maglich minimiert werden. Die ISO 13485 regelt die
Anforderungen an Qualitatsmanagementsysteme fiir Produzenten von Medizinprodukten, somit werden die
hohen Standards an Entwicklung, Herstellung und Inverkehrbringen von Medizinprodukten sichergestellt. Die
ISO 9001 gewabhrleistet zusatzlich, dass kontinuierliche Verbesserungen der Produkte sowie Malinahmen zur
Produktsicherung vorgenommen werden.

Die Innovation der VIDABIOMA Analyse steckt in der einzigartigen Verknilpfung von Next-Generation-DNA-
Sequenzierung (NGS) mit einer wachsenden Wissensdatenbank (ber die Interaktionen des Mikrobioms mit,

dem menschlichen Organismus.

Methoden & Einschrankungen
Bei der VIDABIOMA Mikrobiom-Analyse wird aus der Stuhlprobe die bakterielle DNA extrahiert, ein Makergen

(16S), das in allen Bakterien vorhanden ist, durch Polymerase-Kettenreaktion (PCR) ampliziert und
anschliefend mittels Next-Generation-DNA-Sequenzierung (NGS) analysiert. NGS ist eine Methode zur
genauen Bestimmung von einzelnen DNA-Basenpaaren. MoringaGarden B.V. analysiert die einzelnen DNA-
Basenpaare von Darmbakterien, was die Identifizierung von kultivierbaren, als auch nicht-kultivierbare
Bakterien ermdéglicht. Die Sequenzdaten werden unter Verwendung eines eigenen phylogenetischen
Analysealgorithmus verarbeitet. Diese Analyse fuhrt zur Identifizierung deines bakteriellen Darm-Mikrobioms.
Die Entwicklung des Analysetests sowie die bioinformatische Analytik und Interpretation der Daten nach der
Sequenzierung wird von MoringaGarden B.V. durchgeflihrt. So gewahrleistet das Unternehmen eine
Standardisierung der Verfahrensschritte, welche fir die Mikrobiom-Untersuchung essenziell ist und den

Vergleich zu Folgeuntersuchungen ermoglicht.
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