


1. Sănătateamicrobiană

Diversitateamicrobiană

Diversitatea generală a bacteriilor intestinale este foarte bună! Acest
lucru indică unmicrobiom intestinal sănătos, care susține înmodoptim
sănătatea și starea generală debine.

Bogăția speciilor: 306 (Medie: 202-322)

Echilibrul speciilor: 0.70 (Medie: 0.72-0.78)

Informații suplimentare

Diversitateamicrobianădescrie varietateamicrobiomului intestinal și este formată din bogăția speciilor și uniformitatea speciilor.
Diversitatea este celmai important parametrupentru analizarea sănătățiimicrobiomului intestinal. Eamăsoară câte specii bacteriene
diferite (bogăția speciilor) sunt prezente în intestin și cât deuniformsunt distribuite între speciile individuale (uniformitatea speciilor).

O comunitate bacteriană cuodiversitate ridicată este, prin urmare, alcătuită dinmulte specii diferite, iar indivizii sunt distribuiți uniform.

Diversitatea se calculează folosind „indicele Shannon” – valoarea prezentată în grafic. Acest indice ia în considerare atât bogăția speciilor, cât
și uniformitatea (distribuția indivizilor între aceste specii). Cu cât valoarea estemaimare, cu atâtmai bine!

Cercetările arată că diversitatea scăzută poate fi asociată cudiverse problemede sănătate, cumar fi boala inflamatorie intestinală,
obezitatea, tulburărilemetabolice și bolile autoimune, printre altele.

Bogăția speciilor: Indică numărul de specii bacterienediferite dintr-o probăde scaun.O valoare ridicată arată obogățiemarede specii.

Echilibrul speciilor:Oferă informații despre cât de echilibrată este frecvența diferitelor tipuri de bacterii în intestin. Odistribuțiemai uniformă
ajută la prevenirea dominanței câtorva specii, făcând comunitateamicrobianămai puțin susceptibilă la perturbări sau schimbări adverse.

Indice de disbioză

Microbiomul tău intestinal este în echilibru, fără semnededisbioză (=
dezechilibru).

Informații suplimentare

Disbioza se referă la undezechilibru înmicrobiomul intestinal, în care bacteriile potențial dăunătoare suntmai numeroasedecât cele
benefice. Acest dezechilibru poate rezulta din diverși factori, inclusiv o dietă dezechilibrată, bogată în alimente ultraprocesate, obiceiuri
legate de stilul de viață, cumar fi stresul cronic, lipsa de activitate fizică sau somnul insuficient, și utilizarea regulată amedicamentelor.
Anumite afecțiunimedicale, în special boala inflamatorie intestinală, pot crește, de asemenea, riscul dedisbioză. Indicele dedisbioză
cuantifică severitatea acestui dezechilibru și poate fi util pentrumonitorizareamodificărilormicrobiomului în timpul tratamentelor sau
ajustărilor dietetice.
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Enterotip

Enterotipul 2 („Prevotella”) este asociat cu odietă bazată peplante
bogată în fructe, legume, leguminoase și cereale integrale.

Enterotipul 2: Prevotella

Informații suplimentare

Enterotipul clasificămicrobiomul intestinal în trei grupuri bacterienedominante, care formează „microbiomul debază” în primii ani de viață,
influențat în principal de factorii genetici și de obiceiurile alimentare. Există dovezi că enterotipul poate influența alimentele care sunt
metabolizatemai eficient șimodul în care are loc producerea vitaminelor în intestin. Obiceiurile alimentare pe termen lung, împreună cu
vârsta, starea de sănătate și utilizareamedicamentelor, pot influența enterotipul.

Este important de reținut că această clasificare și rezultat indică doar o tendință, iar tipurile se pot suprapune.

Enterotipul 2: Prevotella

Enterotipul 2 este caracterizat prin dominanța genului bacterianPrevotella. Aceste bacterii sunt specializate în valorificarea carbohidraților
(în special a fibrelor) și asigură obună absorbție a nutrienților în intestin. Ele produc, de asemenea, vitaminaB1 (tiamină) și acid folic. Cu toate
acestea, bacteriile Prevotella pot afectamucoasa intestinală prin descompunerea complexelor glicoproteice (zahăr-proteine) prezente în
aceasta, dacă aportul de fibre nu este suficient.

Enterotipul 1: Bacteroides

Enterotipul 1 („Bacteroides”) este asociat cu odietă bogată în alimentede origine animală.

Enterotipul 3: Ruminococcus

Enterotipul 3 („Ruminococcus”) este asociat cuun regimalimentar echilibrat și bogat în carbohidrați complecși, inclusiv fibre.

2. Interacţiunea intestin-corp

Axa intestin–imunitate

Compoziția bacteriilor intestinale indică obună susținere a sistemul
imunitar.

Nivel ridicat de suport pentru sistemul
imunitar

Informații suplimentare

Axa intestin-imunitate descrie legătura și interacțiuneadintre intestin și sistemul imunitar al organismului. Peste 70%din sistemul imunitar
este localizat în intestin și este susținut debacteriile care trăiesc acolo. Anumite bacterii activează celulele imunitare sau le reglează
activitatea și produc substanțe antiinflamatorii, precumacizii grași cu lanț scurt. Sănătateamicrobiomului intestinal este esențială pentru un
sistem imunitar puternic.

Oprobăde scaunpoate oferi informații valoroase cuprivire la puterea și rezistența sistemului imunitar.
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Potențial inflamator

Intestinul tăunuprezintă semnede inflamație legată de LPS.
Potențialul dvs. de inflamație legat de LPS este scăzut.

Potențial inflamator
scăzut

Rezultatul tău este alcătuit din 4 căimetabolice
pentru producereade LPS:

Blocuri de zahăr pentru LPS
Module LPS extinse
Antigenede suprafață
Etapapreliminară pentru LPS

Informații suplimentare

Potențialul inflamator din intestin poate fi calculat folosind lipopolizaharide (LPS). LPS suntmolecule care se regăsesc în pereții celulari ai
anumitor bacterii. Cercetări recente aratămodul în care compozițiamicrobiomului intestinal (inclusiv tipurile și cantitățile debacterii
producătoare de LPS) influențează sistemul imunitar din intestin.

Anumite bacterii pot utiliza căilemetabolice descrise pentru aproduce LPS.Dacă există preamulte bacterii producătoare de LPS în intestin,
potențialul de inflamație este crescut.

În plus, indicele dedisbioză și forța sistemului imunitar sunt parametri importanți care pot influența potențialul inflamator din intestin.

Axa intestin-piele

Microbiomul tău intestinal ar putea susținemai bine sănătatea pielii.
Recomandările noastre te pot ajuta să îți întărești bacteriile intestinale și
să îți îmbunătățești aspectul pielii

Tendință ridicată spre afecțiuni ale pielii

Informații suplimentare

Axa intestin-piele descrie legătura dintremicrobiomul intestinal și sănătatea pielii. Bolile depiele precumacneea, neurodermatita și
psoriazisul sunt adesea cauzate de inflamații în organism, care devin apoi vizibile la suprafața pielii. Bacteriile intestinale pot regla înmod
direct sistemul imunitar și procesele inflamatorii din organism. Prin urmare, este posibil să se tragă concluzii cu privire la sănătatea pielii prin
analizarea bacteriilor găsite într-o probăde scaun.

Managementul greutății

Bacteriile tale intestinale indică susținerea reglării naturale a greutății.
Totul indică un echilibru.”

Tendință scăzută spre subponderalitate

Tendință scăzută spre exces de greutate

4/4

Tendință scăzută laacnee

Tendință scăzută spreneurodermatită

Tendință scăzută sprepsoriazis
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Informații suplimentare

Compoziția bacteriilor intestinale influențează diverse aspecte alemetabolismului, cumar fi producția de energie din alimente.Maimulte
studii indică faptul că bacteriile intestinale joacă un rol în reglarea greutății. Unele bacterii sunt asociate cuun fizic suplu, în timpce altele pot
contribui la obezitate.

Intestinul poate găzdui atât tipuri de bacterii asociate cu ogreutate insuficientă, cât și tipuri de bacterii legate de excesul ponderal.

Alți factori importanți în reglarea greutății includdiversitateamicrobiană și acizii grași cu lanț scurt produși debacterii.

3. Sănătatea intestinală

Sindromul intestinului permeabil

Compoziția bacteriilor intestinale indică unposibil sindromde intestin
permeabil. În cazul apariției simptomelor digestive, se recomandă
consultarea unuimedic.

Tendință ridicată spre sindromul intestinului
permeabil

Informații suplimentare

Sindromul intestinului permeabil descrie o permeabilitate crescută amucoasei intestinale. Aceasta controlează substanțele care trec din
intestin în fluxul sanguin. Dacămucoasa intestinală este afectată, substanțele nedorite pot intra în organismși pot declanșa inflamație.
Pentru amenține omucoasă intestinală intactă, unmicrobiom intestinal sănătos este esențial. Bacteriile intestinale benefice contribuie la
întărirea barierei intestinale și la reducerea inflamației. Este important de reținut că odiversitate ridicată este crucială pentrumenținerea
uneimucoase intestinale sănătoase.

Pede altă parte, dacăbacteriile intestinale sunt dezechilibrate, pot prolifera anumite bacterii care descompunexcesiv celulelemucoasei,
făcândmucoasa intestinalămai „permeabilă”. Acest lucrupoate duce la sindromul intestinului permeabil. Omucoasă intestinală afectată
este asociată cuun risc crescut de inflamație cronică, intoleranțe alimentare, boli autoimune, sindromul intestinului iritabil și boli de piele,
printre altele.

Sindromul intestinului iritabil

Analiza probei tale nu indică o legătură între bacteriile intestinale și
sindromul intestinului iritabil.

Tendință scăzută spre sindromul intestinului
iritabil

Informații suplimentare

Sindromul intestinului iritabil (IBS) este o tulburare gastrointestinală frecventă, caracterizată prin simptomeprecumdiaree și/sau constipație,
balonare și durere abdominală. Studiile arată că persoanele afectate au adesea o compoziție nefavorabilă și o diversitatemai scăzută a
bacteriilor intestinale în comparație cupersoanele fără IBS. Există numeroase cauze care pot declanșa sindromul intestinului iritabil saupot
agrava simptomele. Factorii psihologici, cumar fi stresul, par să joaceun rol deosebit de important. În plus,malnutriția, deficiențele
nutriționale, alte boli, toxinele, lipsa acidului gastric,medicamentele, infecțiile și undezechilibru almicrobiomului intestinal se numără
printre potențialii factori declanșatori.

Rețea Europeană
de Laboratoare

www.clinica-sante.ro
www.analizeonline.ro Pagina 4/29



SIBO

Analiza probei tale nu indică o legătură între bacteriile intestinale și o
posibilă creștere bacteriană excesivă în intestinul subțire.

Tendință scăzută spre SIBO

Informații suplimentare

SIBO (Small Intestinal Bacterial Overgrowth) se referă la o creștere excesivă a bacteriilor în intestinul subțire. De obicei, intestinul subțire
conținemultmai puținebacterii decât intestinul gros. Cu toate acestea, în cazurile de SIBO, există o prezență crescută abacteriilor din
intestinul gros în intestinul subțire. Acest lucru este de obicei declanșat de odigestiemai lentă saudemodificări anatomice în urmaunei
intervenții chirurgicale. Celemai frecvente simptome sunt balonarea, dar pot apărea și alte tulburări digestive și deficiențe denutrienți (în
special vitaminaB12).

Rezultatele cercetărilor arată că proliferarea bacteriană excesivă în intestinul subțire are un impact și asupra compoziției bacteriilor din
intestinul gros. Prin urmare, o probăde scaunpoate oferi indicații privindposibila prezență a SIBO.Dacă rezultatul este pozitiv, se recomandă
consultarea unuimedic și efectuarea unui test de respirație suplimentar.

Sensibilitate la gluten

Compozițiamicrobiomului intestinal indică oposibilă sensibilitate la
gluten. În prezența simptomelor digestive, se recomandă consultarea
unuimedic.

Tendință ridicată spre sensibilitate la gluten

Informații suplimentare

Sensibilitatea la gluten se referă la o reacție la gluten care nueste asociată cuboala celiacă (un răspuns autoimun) sau cuo alergie la grâu.
Glutenul este oproteină care segăsește în cereale precumgrâul, spelta, secara și orzul. Consumul deglutenpoate duce la probleme
digestive și la simptomeprecumoboseală cronică și dureri de cap la persoanele cu sensibilitate la gluten.

Pebaza studiilor științifice, este acumposibil să se stabilească o legătură între compozițiamicrobiomului intestinal și tendința către
sensibilitate la gluten.

4. Bunăstarea

Bunăstaremintală

Rezultatele tale indică undezechilibru al axei intestin–creier, care poate
afecta starea de spirit, răspunsul la stres sau funcția cognitivă.
Recomandările noastre te pot ajuta să îți hrăneștimicrobiomul și să
susții omai bună stare debinementală.

Tendință ridicată spre dezechilibrumental
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Informații suplimentare

Există o legătură puternică între sănătateamintală șimicrobiomul intestinal, adeseadenumită „axa intestin-creier”. Aceasta înseamnă că
bacteriile din intestin pot comunica cu creierul și îi pot influența funcția. Anumite bacterii intestinale pot produce substanțe precum
neurotransmițători,metaboliți și hormoni care trimit semnale către creier și îi influențează activitatea.Modificările nivelului acestora pot
afecta starea de spirit și joacă un rol în reglarea comportamentului social, a comportamentului depresiv și amotivației.

Comunicarea dintre intestin și creier este bidirecțională. Aceasta înseamnă cănunumai intestinul influențează creierul, ci și creierul poate
aveaun impact asupra intestinului. De exemplu, stresul sau stările emoționale puternice pot duce lamodificări ale funcției intestinale și pot
perturba echilibrul bacteriilor intestinale.

Bunăstarea fizică

Bacteriile tale intestinale indică undezechilibru, care îți poate afecta
forma fizică și vitalitatea. Recomandările noastre te pot ajuta să îți
reechilibrezimicrobiomul și să îți susții starea debine fizică.

Tendință ridicată la dezechilibru fizic

Informații suplimentare

Activitatea fizică regulată poate influența pozitiv compozițiamicrobiomului intestinal prin creșterea diversității bacteriilor intestinale și prin
susținerea creșterii bacteriilor benefice pentru sănătate, care produc acizi grași cu lanț scurt. Relația dintre exercițiu șimicrobiomul intestinal
este reciprocă: nunumai că activitatea fizică influențeazămicrobiomul, dar compoziția florei intestinale contribuie, de asemenea, la
performanța fizică. Studiile au arătat cămodificareamicrobiomului prin exercițiu poate contribui la prevenirea bolilormetabolice, la întărirea
sistemului imunitar și la promovareabunăstării generale. Prin urmare, un stil de viață activ este esențial pentru a susține sănătatea
intestinală și bunăstarea fizică.

5. Sănătatemetabolică

Reglarea zahărului din sânge

Bacteriile tale intestinale indică susținerea reglării sănătoase aglicemiei.

Nivel ridicat de suport pentru reglarea
sănătoasă a glicemiei

Informații suplimentare

Microbiomul intestinal joacă un rol crucial în reglarea nivelului de zahăr din sângeprin influențareametabolismului, a sensibilității la insulină
și a inflamației. Anumite bacterii benefice ajută la descompunerea fibrelor alimentare în acizi grași cu lanț scurt (SCFA), care îmbunătățesc
sensibilitatea la insulină și reduc creșterile bruște ale glicemiei. În plus,microbiomul intestinal comunică cu sistemul endocrin, influențând
secreția dehormoni precumpeptida asemănătoare glucagonului de tip 1 (GLP-1), care stimulează eliberarea de insulină și contribuie la
menținerea stabilă a nivelului glicemiei. Undezechilibru al bacteriilor intestinale (disbioză) este asociat cuun risc crescut de rezistență la
insulină, diabet de tip 2 și tulburărimetabolice. Cultivarea unuimicrobiom intestinal divers și sănătos poate aveaun impact pozitiv asupra
reglării glicemiei și asupra stării generale debine.
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Reglarea tensiunii arteriale

Compoziția bacteriilor intestinale indică susținerea reglării sănătoase a
tensiunii arteriale.

Nivel ridicat de suport pentru reglarea
sănătoasă a tensiunii arteriale

Informații suplimentare

Unmicrobiom intestinal sănătos joacăun rol crucial în reglarea tensiunii arteriale. Studiile sugerează căhipertensiuneapoate fi asociată cu o
floră intestinală dezechilibrată și cu obarieră intestinală slăbită, permițând substanțelor nocive să pătrundă în organismși să declanșeze
inflamație, ceea ce crește șimaimult tensiunea arterială. Anumite bacterii care produc acizi grași cu lanț scurt (SCFA) și au efecte
antiinflamatorii sunt adeseamai puțin abundente la persoanele cuhipertensiune. În plus,microbii intestinali influențează factorii-cheie
implicați în reglarea tensiunii arteriale, cumar fi semnalizarea angiotensinei și a oxidului nitric.

Axa intestin-ficat

Compoziția bacteriilor intestinale indică unpotențial dezechilibru în axa
intestin–ficat. Urmarea recomandărilor poate susține unmicrobiomși o
barieră intestinală sănătoase, care, la rândul lor, contribuie lamenținerea
unei funcții hepatice optime.

Tendință ridicată spre undezechilibru în axa
intestin–ficat

Informații suplimentare

Axa intestin-ficat se referă la legătura strânsă dintremicrobiomul din intestin și sănătatea ficatului. Cele două organe sunt conectate direct
prin venaportă, care transportă substanțe din intestin către ficat. Această cale directă înseamnă căundezechilibru în intestin poate aveaun
impact semnificativ asupra ficatului – și invers.

Bolile hepatice, cumar fi ficatul gras și inflamația, sunt adesea legate dedisbioza intestinală – unde există frecvent o reducere adiversității
microbiene, o creștere a bacteriilor potențial dăunătoare și o scădere abacteriilor benefice care produc acizi grași cu lanț scurt (SCFA). Atunci
cândbariera intestinală este slăbită,maimulte substanțe nocive pot intra în fluxul sanguin și să ajungă la ficat. Acest lucrupoate
supraîncărca funcțiile deprotecție ale ficatului și poate duce la inflamație, la intensificarea răspunsului imunitar, la leziuni hepatice și la un
risc crescut de infecții. Aceasta, la rândul său, poate crește șimaimult permeabilitatea barierei intestinale și poate aveaun impact negativ
asupramicrobiomului – creândun cerc vicios.

Activitatea tiroidei

Microbiomul tău este dezechilibrat, ceea cepoate indica atât
hipertiroidism, cât și hipotiroidism.Dacă te confrunți cu simptomecare
ar putea fi legate de activitatea tiroidiană, consultă unmedic pentru
clarificări suplimentare.

Tendință ridicată spre hipertiroidism

Tendință ridicată spre hipotiroidism
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Informații suplimentare

Compoziția bacteriilor intestinale poate influența înmoddirect activitatea glandei tiroide. Anumite tipuri de bacterii susțin absorbția
nutrienților importanți, precum iodul, seleniul și zincul, care sunt necesari pentru funcționarea sănătoasă a tiroidei. În același timp, flora
intestinală are un efect reglator asupra sistemului imunitar, care joacăun rol central în bolile tiroidiene autoimune.Dacă compoziția
bacteriilor intestinale este nefavorabilă, acest lucrupoate atât diminua (hipotiroidism), cât și hiperactiva (hipertiroidism) funcția glandei
tiroide. Flora intestinală actuală nupare să susțină înmodoptimacest echilibru și, prin urmare, ar putea crește riscul ambelor formede
disfuncție tiroidiană. Cu toate acestea, organismul nupoate aveahipertiroidism și hipotiroidism în același timp, deoarece tiroida nupoate
producepreamulți și prea puțini hormoni simultan. În cazul bolilor autoimune, cumar fi boalaGraves, starea se poatemodifica în timp.
Sistemul imunitar trimite atunci, alternativ, semnale de stimulare saude inhibare, ceea ce faceposibilă alternarea între hipertiroidism și
hipotiroidism.

6. Liste de bacterii

Raportul F/B

Raportul dvs. F/B: 2.65

Referință (%) 1.08 - 2.03

Bacterie Frecvență (%) Referință (%)

Bacteroidota 26.58 30.88 - 45.11

Firmicutes 70.49 48.28 - 63.47

Bacterii probiotice

Bacterie Frecvență (%) Referință (%)

Akkermansiamuciniphila 2.03 0.00 - 1.56

Bifidobacterium 0.27 0.03 - 0.66

Bifidobacterium longum 0.27 0.00 - 0.36

Lactobacillus 0.00 0.00 - 0.01

Bacterii producătoare demucină

Bacterie Frecvență (%) Referință (%)

Akkermansiamuciniphila 2.03 0.00 - 1.56

Bacteroides fragilis 0.00 0.00 - 0.26

Bacteroides thetaiotaomicron 0.06 0.02 - 0.65

Bifidobacterium 0.27 0.03 - 0.66

Faecalibacteriumprausnitzii 7.06 3.44 - 11.31
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Bacterie Frecvență (%) Referință (%)

Lactobacillus 0.00 0.00 - 0.01

Bacterii producătoare de butirat

Bacterie Frecvență (%) Referință (%)

Anaerostipes 0.14 0.04 - 0.36

Coprococcus 0.11 0.06 - 1.90

Eubacteriumhallii group 0.20 0.00 - 0.09

Faecalibacteriumprausnitzii 7.06 3.44 - 11.31

Roseburia 0.14 0.00 - 0.16

Subdoligranulum 0.29 0.30 - 2.50

Bacterii sulfat-reducătoare

Bacterie Frecvență (%) Referință (%)

Bilophila 0.00 0.02 - 0.25

Bilophilawadsworthia 0.00 0.00 - 0.24

Desulfovibrio 0.00 0.00 - 0.23

Prezentare generală a tuturor bacteriilor

Phylum Genul Frecvență (%) Referință (%)

Verrucomicrobiota Akkermansia 2.03 0.00 - 1.94

Bacteroidota Alistipes 2.80 1.35 - 4.96

Firmicutes Anaerofilum 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes Anaerostipes 0.14 0.04 - 0.36

Firmicutes Anaerotruncus 0.02 0.00 - 0.01

Bacteroidota Bacteroides 3.69 11.89 - 31.62

Bacteroidota Barnesiella 0.53 0.13 - 2.04

Actinobacteriota Bifidobacterium 0.27 0.03 - 0.66

Desulfobacterota Bilophila 0.00 0.02 - 0.25

Firmicutes Blautia 0.00 0.00 - 0.16

Firmicutes Butyricicoccus 0.42 0.11 - 0.47
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Phylum Genul Frecvență (%) Referință (%)

Bacteroidota Butyricimonas 0.06 0.00 - 0.22

Firmicutes Butyrivibrio 0.03 Nuexistă date

Firmicutes CAG-56 0.00 0.00 - 0.12

Firmicutes Catenibacterium 0.01 Nuexistă date

Firmicutes ChristensenellaceaeR-7 group 3.05 0.05 - 1.83

Firmicutes Clostridiumsensu stricto 1 0.01 0.00 - 0.11

Firmicutes Colidextribacter 0.10 0.05 - 0.19

Actinobacteriota Collinsella 0.02 0.02 - 0.22

Bacteroidota Coprobacter 0.05 0.00 - 0.24

Firmicutes Coprococcus 0.11 0.06 - 1.90

Firmicutes DefluviitaleaceaeUCG-011 0.02 0.00 - 0.03

Desulfobacterota Desulfovibrio 0.00 0.00 - 0.23

Firmicutes Dialister 1.51 0.00 - 2.50

Firmicutes Dielma 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes DTU089 0.00 0.00 - 0.02

Firmicutes Eisenbergiella 0.00 0.00 - 0.02

Actinobacteriota Enterorhabdus 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes Erysipelatoclostridium 0.00 0.00 - 0.05

Firmicutes ErysipelotrichaceaeUCG-003 0.01 0.03 - 0.33

Proteobacteria Escherichia-Shigella 0.08 0.00 - 0.07

Firmicutes Eubacteriumeligens group 0.12 0.25 - 2.68

Firmicutes Eubacteriumhallii group 0.20 0.00 - 0.09

Firmicutes Eubacteriumnodatumgroup 0.03 0.00 - 0.02

Firmicutes Eubacteriumoxidoreducens
group

0.00 0.00 - 0.05

Firmicutes Eubacterium ruminantiumgroup 0.03 0.00 - 0.13

Firmicutes Eubacteriumsiraeumgroup 0.98 0.01 - 1.49

Firmicutes Eubacteriumventriosumgroup 0.00 0.01 - 0.15

Firmicutes Eubacteriumxylanophilumgroup 0.06 0.00 - 0.37
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Phylum Genul Frecvență (%) Referință (%)

Firmicutes Faecalibacterium 10.08 6.02 - 15.78

Firmicutes Family XIII AD3011 group 0.11 0.00 - 0.08

Firmicutes Family XIII UCG-001 0.10 0.00 - 0.03

Firmicutes Flavonifractor 0.01 0.00 - 0.06

Firmicutes Fournierella 0.18 0.00 - 0.01

Firmicutes GCA-900066575 0.05 0.01 - 0.08

Proteobacteria Haemophilus 0.00 0.00 - 0.12

Firmicutes Holdemanella 0.00 0.00 - 0.09

Firmicutes Holdemania 0.00 0.00 - 0.05

Firmicutes Hydrogenoanaerobacterium 0.03 0.00 - 0.01

Firmicutes Intestinibacter 0.00 0.00 - 0.03

Firmicutes Intestinimonas 0.03 0.00 - 0.06

Firmicutes Lachnoclostridium 0.28 0.15 - 0.82

Firmicutes Lachnospira 0.08 0.35 - 2.63

Firmicutes Lachnospiraceae FCS020group 0.00 0.03 - 0.37

Firmicutes LachnospiraceaeNC2004group 0.25 0.02 - 1.00

Firmicutes LachnospiraceaeND3007group 0.00 0.24 - 2.58

Firmicutes LachnospiraceaeNK4A136group 0.00 0.00 - 0.28

Firmicutes LachnospiraceaeUCG-001 0.00 0.02 - 0.51

Firmicutes LachnospiraceaeUCG-004 0.27 0.00 - 0.29

Firmicutes LachnospiraceaeUCG-008 0.08 0.00 - 0.05

Firmicutes LachnospiraceaeUCG-010 0.20 0.03 - 0.27

Firmicutes Lactobacillus 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes Lactococcus 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes Marvinbryantia 0.00 0.00 - 0.02

Firmicutes Merdibacter 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes Mitsuokella 0.22 Nuexistă date

Firmicutes Monoglobus 0.03 0.07 - 0.37

Firmicutes Moryella 0.04 0.00 - 0.05
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Phylum Genul Frecvență (%) Referință (%)

Firmicutes Negativibacillus 0.00 0.00 - 0.08

Firmicutes NK4A214group 3.55 0.00 - 0.95

Bacteroidota Odoribacter 0.07 0.11 - 0.41

Firmicutes Oribacterium 0.03 Nuexistă date

Firmicutes Oscillibacter 0.03 0.03 - 0.31

Firmicutes Oscillospira 0.03 0.00 - 0.11

Proteobacteria Oxalobacter 0.04 0.00 - 0.03

Firmicutes Paludicola 0.01 Nuexistă date

Bacteroidota Parabacteroides 1.08 0.94 - 3.59

Bacteroidota Paraprevotella 0.78 0.00 - 0.36

Proteobacteria Parasutterella 0.00 0.01 - 0.80

Firmicutes Peptococcus 0.02 0.00 - 0.03

Firmicutes Phascolarctobacterium 0.00 0.00 - 2.07

Firmicutes Phocea 0.00 0.00 - 0.01

Bacteroidota Prevotella 16.73 0.00 - 11.55

Firmicutes Pseudoflavonifractor 0.08 0.00 - 0.01

Firmicutes Romboutsia 0.00 0.00 - 0.01

Firmicutes Roseburia 0.14 0.00 - 0.16

Firmicutes Ruminococcus 0.26 0.15 - 1.95

Firmicutes Ruminococcus torques group 0.02 0.00 - 0.11

Actinobacteriota Senegalimassilia 0.02 0.00 - 0.02

Actinobacteriota Slackia 0.00 0.00 - 0.02

Firmicutes Streptococcus 0.00 0.03 - 0.31

Firmicutes Subdoligranulum 0.29 0.30 - 2.50

Proteobacteria Sutterella 0.11 0.02 - 2.45

Firmicutes Terrisporobacter 0.00 0.00 - 0.02

Patescibacteria TM7x 0.00 0.00 - 0.03

Firmicutes Turicibacter 0.00 0.00 - 0.06

Firmicutes Tyzzerella 0.00 0.00 - 0.11
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Phylum Genul Frecvență (%) Referință (%)

Firmicutes UBA1819 0.04 0.00 - 0.05

Firmicutes UCG-002 1.28 0.03 - 0.63

Firmicutes UCG-003 0.71 0.00 - 0.18

Firmicutes UCG-005 0.90 0.02 - 0.54

Firmicutes UCG-009 0.02 0.00 - 0.01

Firmicutes Veillonella 0.00 0.00 - 0.15

Verrucomicrobiota Victivallis 0.11 0.00 - 0.24

7. Recomandări

Sănătateamicrobiană

Rămâneţi hidratat cu apă
Hidratarea adecvată este un aspect vital, dar adesea
neglijat, al sănătății intestinale. Apa joacăun rol esențial
în digestie, absorbția nutrienților și funcționarea
generală a sistemului gastrointestinal.Menținerea unei
hidratări adecvate ajută la buna funcționare a tractului
digestiv, prevenindblocajele și promovând
regularitatea. Încercați să consumați cel puțin 8pahare
de apăpe zi, adaptând această cantitate în funcție de
nivelul dvs. de activitate și de climă.

Îmbunătățiți rutina dehidratare:

Introduceţi alimente fermentate
Încorporarea unei varietăți de alimente fermentate în
dieta dumneavoastră poate îmbunătăți considerabil
microbiomul intestinal prin furnizarea debacterii
benefice vii, cunoscute subdenumirea deprobiotice.
Aceste alimente joacăun rol crucial în restabilirea și
menținerea unei flore intestinale sănătoase. Alimentele
fermentate pot îmbunătăți digestia, pot stimula
sistemul imunitar și pot ajuta la atenuarea unor
probleme digestive. De asemenea, ele pot ajuta la
menținerea echilibrului bacteriilor bune, care este
esențial pentru îmbunătățirea sănătății intestinale
generale. Încercați să consumați aceste alimentede cel
puțin 3 ori pe săptămânăpentru amaximiza beneficiile
pentrumicrobiomul dumneavoastră.

Asigurați-vă că includeți înmod regulat alimente fermentate:

Apăplată: Beți pe tot parcursul zilei, urmărindunaport
constant.
Apă infuzată: Adăugați felii de citrice, fructe depădure sau
castraveți pentru aromă fără zahăr adăugat.
Ceaiuri pe bazădeplante: Încorporați o varietate de ceaiuri
pe bazădeplante care pot fi savurate calde sau cugheață
pentru hidratare.
Ciorbe: Consumați bulionde legume saudepui, care poate
contribui, de asemenea, la aportul zilnic de apă.

Iaurt (pe bazădeplante) și kefir: savurați-le lamicul dejun
sau cagustare, alegând înmod ideal produse cu culturi
active vii.
Sauerkraut și kimchi: Folosiți-le ca garnituri lamese sau ca
toppinguri pentru a adăuga aromă și probiotice. Aveți grijă
dacă sunteți alergic la pește. Kimchi este adesea aromat cu
sos depește. Estemai bine să optați pentru o versiune
veganăde kimchi.
Kombucha: Beți acest ceai fermentat ca o opțiunede
băutură răcoritoare.
Miso: Utilizați-l în supe sau sosuri de salată pentru a
îmbunătățimâncărurile cubeneficii probiotice.Miso se
prepară înmod tradițional din boabede soia, dar există și
variante făcute din năut, orz sau orez.
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Utilizarea condimentelor și a ierburilor

aromatice
Încorporarea condimentelor și a ierburilor aromatice în
alimentația dvs. poate oferi adaosuri aromate lamese,
precumși beneficii pentru sănătateamicrobiomului
intestinal.Multe condimente auproprietăți
antiinflamatorii și susțin digestia, contribuind la crearea
unuimediu intestinal sănătos. Prin utilizarea regulată a
ierburilor și condimentelor, puteți îmbunătăți gustul
mâncării, promovând în același timp sănătatea
intestinului. Experimentarea cudiferite arome văpoate
menținemesele interesante și plăcute.

Începeți să folosiți diverse ierburi aromatice și condimente în
gătit:

Chickpea și spanac stir-fry

Ingrediente:
1 cutie denăut, scursă
2 căni spanacproaspăt
1 ceapă, tăiată felii
2 căței de usturoi, tocațimărunt
1 lingură ulei demăsline
1 linguriță de chimenmăcinat
Sare și piper dupăgust
Felii de lămâie pentru servire

Pregătire:
1. Se încălzește uleiul demăsline într-o tigaie la focmediu.
2. Se adaugă ceapa tăiată felii și usturoiul tocatmărunt și se fierb pânădevin translucide.
3. Se amestecă cunăutul și chimenulmăcinat și semai fierbe timpde 5minute.
4. Adăugați spanacul proaspăt și gătiți până când se ofilește.
5. Se condimentează cu sare și piper, apoi se servește cu felii de lămâie.

Omasă rapidă, bogată în proteine, pentru a satisface foamea, susținând în același timpun intestin sănătos.

Interacțiunea intestin-corp

Gestionaţi stresul
Gestionarea stresului este esențială pentru sănătatea
pielii, deoarece stresul poate crește nivelul de cortizol,
ducând la inflamații.

Practicați tehnici de relaxare pentru a reduce stresul:

Turmeric: Adăugați-l la supe, tocănițe, orez sau smoothie-uri
pentru beneficiile sale antiinflamatorii.
Ghimbir: Încorporați ghimbirul proaspăt saupudră în ceaiuri,
amestecuri saumarinate.
Scorțișoară: presărați scorțișoarămăcinată pe fulgi de ovăz,
clătite sauprodusedepatiserie pentrugust și beneficii
pentru sănătate.
Ierburi proaspete: Folosiți busuioc, oregano și rozmarin în
sosurile pentru paste sau înmâncărurile cu legumeprăjite
pentru aromă și nutrienți.

Dușuri calde sau saune.
Exerciții de respirație saumasaje, în specialmasaj pentrugât.
Asigurați-vă pauze regulate în timpul zilei pentru a vă relaxa.
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Acordaţi atenţiemâncării conștiente
Practicarea unei alimentații conștiente poate juca un rol
semnificativ în îmbunătățirea sănătății intestinului și în
reglarea bunăstării generale. Atunci cândmâncați
conștient șimestecați bine, îi permiteți corpului
dumneavoastră să proceseze și să absoarbămai bine
substanțele nutritive, ceea ce văpoate susține
sănătatea pielii.

Adoptați practici de alimentație conștientă în fiecare zi:

Includeţi o varietate de legume
Diferitele legume furnizează diferite tipuri de fibre și
nutrienți care hrănesc bacterii unice, promovândastfel
o comunitatemicrobiană sănătoasă. Consumul unui
spectru largde legumecolorate oferă antioxidanți, care
pot afecta pozitiv sănătatea pielii.

Încercați sămâncați zilnic legumecolorate și variate:

SupăMiso cu tofu și legume

Ingrediente:
4 căni de apă
3 linguri depastămiso
1 bloc de tofu ferm, tăiat cubulețe
1 canăde ciuperci feliate
1 canăbok choy feliat
1/4 cană ceapă verde, tocată
2 linguri de sos de soia

Pregătire:
1. Se aduce apa la fierbere ușoară.
2. Se adaugă ciupercile tăiate felii și bok choy și se fierbe timpde 5minute.
3. Se adaugă tofu tăiat cubulețe și semai fierbe încă 3minute, pentru a se asigura că se încălzește complet.
4. Opriți focul și amestecați cugrijă pastamiso și sosul de soia.
5. Acoperiți cu ceapă verde înainte de a servi fierbinte.

O supă caldă, savuroasă, care oferă probiotice și legume sănătoase.

Sănătatea intestinală

Concentrați-vă pe arome: Luați-vă timppentru a savura
gusturile și texturile alimentelor, permițândo experiență
culinarămai bogată.
Reduceți distracțiile: Bucurați-vă demese fără ecrane, ceea
ce văpermite să fițimai conștient de semnalele de sațietate.
Mestecați bine:Mestecatul bine al alimentelor ajută digestia
și permite omai bună absorbție a nutrienților.
Planificațimesele: Pregătițimese echilibrate din timppentru
a vă asigura că văhrăniți corpul înmodconstant.

Frunze verzi: Spanacul, varza kale și rucola pot fi adăugate în
salate, smoothie-uri sau stir-fry-uri.
Legumecrucifere: Încorporați broccoli, conopida și varza de
Bruxelles înmâncărurile degarnitură sau în felurile
principale.
Legume rădăcinoase:Morcovii, sfecla și cartofii dulci sunt
buni în supe, tocănițe sau legumeprăjite.
Ardei grași: Folosiți-i cruzi în salate, la grătar sau caparte din
amestecuri pentru unplus de crocant și nutrienți.
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Încorporarea de pseudocereale
Pseudocerealele sunt înmodnatural fără gluten și
bogate în fibre,magneziu, fier și vitamine esențiale.
Acestea oferă o alternativă nutritivă la cerealele
tradiționale și ajută lamenținerea unei diete echilibrate
pentru cei care evită glutenul.

Includeți pseudocereale bogate în nutrienți înmesele dvs.
pentru a susține sănătatea digestivă:

Accent pe plante
Accentuarea unei diete bazate peplante este o
modalitate puternică de a vă îmbunătăți sănătatea
intestinală. Consumul uneimari varietăți de fructe,
legume, leguminoase, nuci și semințe furnizează fibre și
nutrienți esențiali necesari pentru unmicrobiom
prosper. Alimentele pebazădeplante ajută la
susținerea bacteriilor bune, luptând în același timp
împotriva inflamațiilor și promovând sănătatea
generală. Antioxidanții și fitonutrienții găsiți în aceste
alimentepot îmbunătăți șimaimult sănătatea
intestinală și pot ajuta la gestionarea simptomelor
indigestiei.

Umple-ți farfuria cu alimente colorate pebazădeplante.

Alimente bogate în prebiotice
Alimentele bogate în prebiotice joacăun rol esențial în
susținerea bacteriilor bunedin intestin. Prebioticele
hrănesc probioticele, permițându-le să înflorească și să
vă îmbunătățească sănătatea intestinului. Includerea
unei varietăți de alimenteprebiotice ajută la crearea
unuimediu echilibrat care estemai puțin probabil să se
confrunte cu indigestie. Acest accent poate duce la
beneficii pe termen lungpentrumicrobiomul dvs. și
sănătateagenerală.

Integrați în dieta dumneavoastră alimentebogate în prebiotice.

Supă de legume și linte

Ingrediente:
1 canăde linte
1morcov, tăiat cubulețe
1 tulpină de țelină, tăiată cubulețe
1 ceapă, tocată
2 căței de usturoi, tocațimărunt
4 căni debulionde legume
1 lingură ulei demăsline
Sare și piper dupăgust

Pregătire:
1. Se încingeuleiul demăsline într-o oală și se sotează ceapa, usturoiul,morcovul și țelina până se înmoaie.
2. Se adaugă lintea și bulionul de legume, apoi se aduce la fierbere.
3. Se fierbepână când lintea este fragedă și se condimentează cu sare și piper.

O supă caldă, bogată în fibre și nutrienți, care promoveazăun intestin fericit.

Utilizați quinoa cagarnitură la pește și carne sau adăugați-o
la salate și curry
Folosiți amarantul ca terci pentrumicul dejun, în supe sau
umflat înmuesli.
Savurați semințele de chia în budinci, smoothie-uri sau chiar
în apăpentru unplus de fibre.
Încorporați făina dehrișcă în clătite saupâinede casă pentru
o opțiune fără gluten.

Spanac: Se amestecă în smoothie-uri sau se adaugă la
amestecuri.
Broccoli: Se prepară la aburi sauprăjit ca garnitură.
Fructe depădure: Gustă-le proaspete sau amestecă-le în
iaurt.
Linte: Încorporați-le în supe și salate pentru proteine și fibre.

Usturoi: Se folosește la gătit pentru aromă și sănătatea
intestinelor.
Ceapă: Se adaugă la salate, amestecuri sau supe.
Sparanghel: Prăjiți sau fierbeți la abur ca ogarnitură
delicioasă.
Praz: Se încorporează în supe sau cabazăpentrumâncăruri.
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Bunăstarea

Consumaţi alimente cu zinc
Zincul este unoligoelement esențial care joacăun rol
crucial în sănătatea organismului uman. Acesta susține
sinteza neurotransmițătorilor, funcția cognitivă,
întărește sistemul imunitar și ajută la reglarea dispoziției
datorită efectului săumodulator asupra inflamației și
stresului oxidativ. Pentru a susține axa intestin-creier,
dieta dumneavoastră ar trebui să fie bogată în alimente
bogate în zinc. Un consum regulat al acestor alimente
poate duce la omai bunăbunăstarementală și la
funcționarea optimăaproceselor corporale importante.

Iată câteva puncte importante de reținut:

Evitaţi stresul cronic
Stresul pe termen lungpoate duce la o creștere a
bacteriilor proinflamatorii în intestin, ceea cepoate avea
un impact negativ asupra stării de bine fizice. Este
esențial să se găseascămetode eficiente degestionare
a stresului pentru amenține echilibrul florei intestinale.
Prin gestionarea activă a stresului, efectele negative
asupramicrobilor din intestin pot fi reduse și sănătatea
generală poate fi îmbunătățită.

Încercați următoarele:

Folosiţi amidon rezistent pentru a vă hrăni

bacteriile intestinale benefice.
Amidonul rezistent vă poate ajuta să vă îmbunătățiți
sănătatea intestinală. Amidonul rezistent promovează
producția de acizi grași cu lanț scurt, care sunt esențiali
pentru o floră intestinală sănătoasă. Acești acizi grași
ajută la hrănirea bacteriilor bune și la reducerea
inflamației în intestin, ducând la îmbunătățirea digestiei
și la beneficii generale pentru sănătate.

Puncte importante de reținut:

Alimentele bogate în zinc includ stridiile, carneade vită,
semințele dedovleac și năutul.
Suplimentele de zinc pot fi luate în considerare, dar este
important să consultați unmedic în prealabil.
Evitați consumul excesiv de alcool, deoarece acesta poate
afecta absorbția zincului.
Luați în considerare combinarea alimentelor bogate în zinc
cu opțiuni bogate în vitaminaCpentru a îmbunătăți
absorbția.

Exerciții regulate demeditație: doar 10minute pe zi pot face
omarediferență! Puteți găsimeditații ghidate pe YouTube
sau Spotify, de exemplu.
Încorporați tehnici de respirație pentru a reduce stresul: Doar
câteva respirații conștiente și profunde văpot reducenivelul
de stres.
Încorporați activitatea fizică în viața de zi cu zi:Mai presus de
toate, faceți ceea ce văplace -mergeți la o plimbare, la
grădinărit sau la un curs de sport.
Dieta bogată în antioxidanți: Consumați câtmaimulte
alimente vegetale diferite.
Îmbunătățirea calității somnului prin ore regulate de somn:
culcatul și trezitul la aceleași ore înweekendpot îmbunătăți
considerabil calitatea somnului.

Consumați cartofi fierți și răciți pentru a crește absorbția
amidonului rezistent.
Includeți înmod regulat orez fiert și răcit înmesele
dumneavoastră - de exemplu în sushi saumaki.
Consumați bananeușor necoapte saunuci caju ca sursă
naturală de amidon rezistent.
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Terci de ovăz cumigdale și banane

Ingrediente:
Fulgi de ovăz (3 linguri)
Migdale (2 linguri)
Banană (1 bucată)
Lapte, băutură pebazădeplante sau apă (300-400ml)

Pregătire:
1. Se fierbe ovăzul cu laptele sau apa într-o cratiță până când se formeazăun amestec cremos.
2. Se adaugămigdalele tocate.
3. Se taie banana felii și se adaugă la amestec.

Cunutrienții săi valoroși, această rețetă poate promova sănătatea intestinală și susține axa intestin-encefal.

Sănătatemetabolică

Alimente antiinflamatoare pe bază de plante
Utilizarea direcționată a alimentelor antiinflamatoare pe
bazădeplante poate aveaunefect pozitiv asupra
funcției tiroidiene. Acestea susțin indirect echilibrul
hormonal, care este strâns legat de sănătatea
intestinală. Unmicrobiom intestinal echilibrat
contribuie la o funcție tiroidiană optimă, în timpceun
dezechilibru almicrobiomului poate perturba reglarea
hormonală.

Rețineți următoarele puncte pentru a optimiza efectul:

Bucuraţi-vă de alimente probiotice
Alimentele probiotice pot promova înmodnatural
diversitatea și echilibrulmicrobiomului intestinal.
Acestea susțin creșterea bacteriilor benefice care joacă
un rol important în prevenirea diabetului și stabilizarea
nivelului de zahăr din sânge. Prin efectele lor pozitive
asupramicrobiomului, probioticele ajută la reglarea
proceselormetabolice cheie care sunt esențiale pentru
reglarea sănătoasă a zahărului din sânge. Integrarea
regulată a alimentelor probiotice în dietă poate, prin
urmare, atât să consolideze sănătatea intestinală, cât și
să sprijine înmod specificmetabolismul zahărului.

Sfaturi pentru consumul deprobiotice:

Încorporați turmericul în preparatele dvs. culinare, folosindu-l
în curry, supe sau tocănițe saupreparândun lapte auriu.
Ghimbirul poate fi consumat proaspăt sau sub formăde
ceai. Un exemplu este o ceașcă caldăde ceai deghimbir
dupăprânz pentru a ajuta digestia și a contracara
inflamațiile.
Rădăcinade lemn-dulce susțineglandele suprarenale,
promovează adaptarea la stres și are un efect antiinflamator.
Beți regulat o ceașcăde ceai cu rădăcinăde lemn-dulce.
Mușețelul calmează sistemul nervos și ajută digestia. Perfect
ca ceai seara.

Consumați zilnic o porție de iaurt (pebazădeplante) sau
kefir (pe bazădeplante), de exemplu caparte amicului
dejun sau cagustare, pentru apromovaunaport constant
debacterii probiotice.
Adăugați sauerkraut sau kimchi ca garnitură lamesele
principale. Asigurați-vă că acestea nu sunt pasteurizate și nu
încălziți aceste alimente fermentate pentru apăstra
bacteriile probiotice.
Folosițimiso în supe sau sosuri pentru unplus de aromă
probiotică. În plus față de clasiculmiso din soia, există și
variante din năut sau orz.
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Aport crescut de acizi grași omega-3
Acizii grași Omega-3 sunt adevărați atotcuprinzători
atunci când vine vorbade sănătatea axei intestin- ficat.
Aceștia auunefect antiinflamator, întăresc bariera
intestinală și creează astfel o bază importantă pentru o
bună funcționare a ficatului. Obarieră intestinală stabilă
protejează împotriva substanțelor nedorite, promovează
unmicrobiomechilibrat și sprijină ficatul în procesele
sale zilnice dedetoxifiere. Alimenteprecumpeștele
gras, nucile și semințele de chia sunt deosebit de
bogate în acizi grași omega-3 și promovează creșterea
bacteriilor intestinale benefice - un sprijin valoros
pentru ficat și întregul sistemdigestiv. Dacă consumați
înmod regulat aceste surse sănătoasedegrăsimi, nu vă
întăriți doar intestinul, ci și întregul echilibru interior.

Ar trebui luate în considerare următoarele puncte:

Bol pentrumicul dejun cu fructe de pădure și nuci

Ingrediente:
1 canăde fructe depădure amestecate (de exemplu, afine, căpșuni și zmeură)
2 linguri demigdale saunuci tocate
1 cană iaurt grecesc, iaurt de oaie sau o alternativă pebazădeplante
1 lingură semințe de in
Opțional: 1 linguriță demiere sau îndulcitor natural la alegere

Pregătire:
1. Sepune iaurtul într-un castron.
2. Se presară cu fructe depădure, nuci tocate și semințe de in.
3. Opțional: Stropiți cumiere
4. Se amestecăbine și se servește rece.

Fructele depădure și nucile promovează sănătateamicrobiomului intestinal, ajută la stabilizarea zahărului din sânge și auunefect
antiinflamator - un ajutorminunat în prevenirea diabetului.

Rezumat

Pentru a îmbunătăți sănătatea intestinală, ia în considerare următoarele:

Hidratarea este cheia:Hidratarea adecvată este un aspect vital, dar adeseaneglijat, al sănătății intestinale. Apa joacăun rol esențial în
digestie, absorbția nutrienților și funcționareagenerală a sistemului gastrointestinal.Menținerea unei hidratări adecvate ajută la buna
funcționare a tractului digestiv, prevenindblocajele și promovând regularitatea. Încercați să consumați cel puțin 8pahare de apăpe zi,
adaptând această cantitate în funcție denivelul dvs. de activitate și de climă.
Includeți alimente fermentate: Încorporarea unei varietăți de alimente fermentate în dieta dumneavoastră poate îmbunătăți
considerabilmicrobiomul intestinal prin furnizarea debacterii benefice vii, cunoscute subdenumirea deprobiotice. Aceste alimente
joacăun rol crucial în restabilirea șimenținerea unei flore intestinale sănătoase. Alimentele fermentate pot îmbunătăți digestia, pot
stimula sistemul imunitar și pot ajuta la atenuarea unor problemedigestive. De asemenea, ele pot ajuta lamenținerea echilibrului
bacteriilor bune, care este esențial pentru îmbunătățirea sănătății intestinale generale. Încercați să consumați aceste alimentede cel
puțin 3 ori pe săptămânăpentru amaximiza beneficiile pentrumicrobiomul dumneavoastră.
Condimentează-ți dieta: Încorporarea condimentelor și a ierburilor aromatice în alimentația dvs. poate oferi adaosuri aromate lamese,
precumși beneficii pentru sănătateamicrobiomului intestinal.Multe condimente auproprietăți antiinflamatorii și susțin digestia,
contribuind la crearea unuimediu intestinal sănătos. Prin utilizarea regulată a ierburilor și condimentelor, puteți îmbunătăți gustul
mâncării, promovând în același timp sănătatea intestinului. Experimentarea cudiferite arome văpoatemenținemesele interesante și
plăcute.
Pseudocereale pentru sănătatea intestinului:Pseudocerealele sunt înmodnatural fără gluten și bogate în fibre,magneziu, fier și
vitamine esențiale. Acestea oferă o alternativă nutritivă la cerealele tradiționale și ajută lamenținerea unei diete echilibrate pentru cei
care evită glutenul.

Consumați pește gras precumsomon, hering saumacrou
dedouăori pe săptămânăpentru a optimiza aportul de
omega-3. Asigurați-vă că peștele este debună calitate.
Semințele de chia pot fi folosite în iaurt sau ca topping
pentru salate. Acestmic supliment vă poate ajuta să obțineți
acizii grași de care aveți nevoie.
Nucile ca gustare sau ca supliment înmuesli sunt o sursă
excelentă de omega-3 și favorizează dezvoltarea sănătoasă a
bacteriilor intestinale.
Luați în considerare administrarea deulei depește saude
algebogat în omega-3.
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Concentrează-te pe alimente pe bază de plante:Accentuarea unei diete bazate peplante este omodalitate puternică de a vă
îmbunătăți sănătatea intestinală. Consumul uneimari varietăți de fructe, legume, leguminoase, nuci și semințe furnizează fibre și
nutrienți esențiali necesari pentru unmicrobiomprosper. Alimentele pebazădeplante ajută la susținerea bacteriilor bune, luptând în
același timp împotriva inflamațiilor și promovând sănătateagenerală. Antioxidanții și fitonutrienții găsiți în aceste alimentepot
îmbunătăți șimaimult sănătatea intestinală și pot ajuta la gestionarea simptomelor indigestiei.
Mănâncă alimente prebiotice:Alimentele bogate în prebiotice joacăun rol esențial în susținerea bacteriilor bunedin intestin.
Prebioticele hrănesc probioticele, permițându-le să înflorească și să vă îmbunătățească sănătatea intestinului. Includerea unei varietăți
de alimenteprebiotice ajută la crearea unuimediu echilibrat care estemai puțin probabil să se confrunte cu indigestie. Acest accent
poate duce la beneficii pe termen lungpentrumicrobiomul dvs. și sănătateagenerală.
Gestionați stresul:Gestionarea stresului este esențială pentru sănătatea pielii, deoarece stresul poate crește nivelul de cortizol, ducând la
inflamații.
Practicați alimentația conștientă:Practicarea unei alimentații conștiente poate juca un rol semnificativ în îmbunătățirea sănătății
intestinului și în reglarea bunăstării generale. Atunci cândmâncați conștient șimestecați bine, îi permiteți corpului dumneavoastră să
proceseze și să absoarbămai bine substanțele nutritive, ceea ce văpoate susține sănătatea pielii.
Mănâncă o varietate de legume colorate:Diferitele legume furnizează diferite tipuri de fibre și nutrienți care hrănesc bacterii unice,
promovândastfel o comunitatemicrobiană sănătoasă. Consumul unui spectru largde legumecolorate oferă antioxidanți, care pot
afecta pozitiv sănătatea pielii.

Te rugămsă reții
Detectareaunuimicroorganismprin acest test nu implicăprezențaunei boli. Înmodsimilar, nedetectareaunuimicroorganismprin acest test nuexclude
prezențaunuimicroorganismcauzator deboală. Pot fi prezente și alte organismecarenu suntdetectatedeacest test. Acest test nu înlocuieștemetodele
consacratepentru identificareamicroorganismelor sauaprofilului lor de susceptibilitate antimicrobiană.

Datele analizate sunt evaluateutilizândalgoritmi specifici de analiză filogeneticăpentru aobține rezultateprecise, pebaza cărora este creat raportul
microbiomului. Pentru aceasta se folosesc celemai recentedescoperiri științifice, expertizabioinformatică și algoritmi susținuți de inteligența artificială. Acești
algoritmide învățare automată suntutilizați, cu respectarea celormai înalte standardedeconfidențialitate și securitate adatelor, în capitolele „Sănătatea
intestinului” și „Interacțiunea intestin–corp” (cuexcepția potențialului inflamator) pentru adeterminagradul deasemănaredintreprofilulmicrobiomului unei
probe și profilurile probelor provenitede lapersoanecucaracteristici specifice. Rezumatul din capitolul „Recomandări” a fost creat cuajutorul inteligenței
artificiale.

Nuneasumămnicio răspunderepentrudeciziilemedicale luatepebaza rezultatelor testului, fără avizul sau indicația personaluluimedical specializat.
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