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Ziel der myBioma 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 der myBioma Wissensdatenbank Ruckschlisse auf deine

Gesundheit zu ziehen.

Mikrobielle Ernahrung und
Zusammensetzung Nahrungsverwertung Gesundheit
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Hervorragend! Verbesserbar! Verbesserbar!

Deine mikrobielle Zusammensetzung ist vielfaltig und gut ausgeglichen. Du scheinst dich ausgewogen zu
ernahren, jedoch kénnten deine Darmbakterien dich effizienter bei der Verwertung der aufgenommenen
Nahrung unterstttzen. Bei deiner Gesundheit gibt es ein wenig Verbesserungsbedarf, insbesondere bei
folgenden Gesundheitzustanden: Insulinhaushalt, Reizdarmsyndrom, Darm-Leber-Achse, Darm-Herz-Achse,
Gelenksgesundheit.

Deine personlichen Verbesserungsvorschlage findest du auf Seite 36.

Bitte beachte: Der Nachweis eines Mikroorganismus durch diesen Test bedeutet nicht, dass es sich um eine
Krankheit handelt. In ahnlicher Weise schlieldt 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 fur etablierte
Methoden zur Identifizierung von Mikroorganismen oder ihres antimikrobiellen Empfindlichkeitsprofils. Die bei
den Gesundheitszustanden beschriebenen Bakterien und Ergebnisse geben lediglich eine Indikation von
eventuellen Problemen. Es ist keine Diagnose und kann auch nicht als solche in Betracht bezogen werden.
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Zusammenfassung

Mikrobiombericht

Probennahme

Dein personlicher Mikrobiombericht ist umfangreich und enthalt viel Wissen Uber 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 hierfir das

Inhaltsverzeichnis.

Mikrobielle Zusammensetzung
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Ergebnis
Bacteroides
2.3

56

42

51

51

Durchschnitt

Beurteilung

160 - 340 Verbesserbar!
497 -6.51 Hervorragend!
0.67 -0.79 Hervorragend!

Durchschnitt

Beurteilung

Enterotyp 1

0.8-23 Verbesserbar!
100 Gut!
100 Gut!
100 Gut!
100 Gut!

Metabolisches Syndrom

Insulinhaushalt
Nierensteine
Gallensteine

Gelenksgesundheit
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Mikrobielle Zusammensetzung

Ubersicht aller Bakterien

Actinobacteria
Bacteroidetes
Firmicutes

Proteobacteria

Verrucomicrobia

Dein Wert (%)
Bevolkerungsdurchschnitt (%)

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

Mikrobiom auch in einigen Bereichen von dem des Bevolkerungsdurchschnitts!

Erklarung

Im menschlichen Darm dominieren funf Bakterienstamme - Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes,

Proteobacteria und Verrucomicrobia.

Diese komplizierten Namen beschreiben die Taxonomie (=Einteilung) der Bakterienstamme. Je weiter du deinen

Bericht durchstoberst, umso besser wird dein Verstandnis dafur am Ende sein.

Hier haben wir die Zusammensetzung deiner Darm-Bakterien den Durchschnittswerten der Bevolkerung

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

Bevolkerungsdurchschnitt abweichen.

Detailinformationen

Abteilung
Actinobacteria
Bacteroidetes
Firmicutes
Proteobacteria

Verrucomicrobia

Du (%)
2.32%
19.99%
46.90%
29.92%
0.04%

% Proben ID: (Eingelangt:)

7.8

Bevolkerung (%)
1.28%

35.49%

44.86%

15.14%

1.85%
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Mikrobielle Zusammensetzung

Artenreichtum
Verbesserbar!
°
L4 Anzahl an unterschiedlichen Bakterienarten
153
— v
Low Average High

(160 - 340)

Die Anzahl der unterschiedlichen Bakterienarten in deinem Darm betragt 153. Die Artenvielfalt in deinem Darm
konnte besser sein. Wenn deine Artenvielfalt hoher ist, konnte dich dein Mikrobiom besser unterstutzen,
Krankheiten abzuwehren. Bei deinen Verbesserungsvorschlagen findest du Tipps, wie du die Artenvielfalt
deines Mikrobioms erhohen kannst.

Erklarung

Artenreichtum ist die Anzahl aller unterschiedlichen Arten von Bakterien in deinem Darm. In einem diverseren
Mikrobiom kann die hohe Anzahl an verschiedenen Bakterienarten dazu beitragen, dass auch viele
unterschiedliche Funktionen von Bakterien ausgefuhrt werden. So kann dein Korper die aufgenommene
Nahrung und die darin enthaltenen Nahrstoffe optimaler verwerten, sowie mit Stress und Fehlernahrung
leichter umgehen. 210
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Mikrobielle Zusammensetzung

Diversitat
Hervorragend!
°
) Shannon Index (= Verschiedenheit deines Mikrobioms)
531
Low Average High

(4.97 - 6.51)

Die Diversitat deines Mikrobioms ist hervorragend. Das bedeutet, dass dich dein Mikrobiom gut bei den

taglichen Herausforderungen unterstitzt.

Erklarung

Die Diversitat beschreibt die Verschiedenheit des Mikrobioms. Der Artenreichtum beschreibt wie viele
unterschiedliche Bakterienarten in deinem Darm sind. Die Diversitat zeigt zusatzlich auf, ob die
unterschiedlichen Bakterienarten gleichmafig im Darm vorkommen oder ob einige Bakterienarten dominieren.
Der Shannon-Index ist die am haufigsten verwendete, nummerische Kennzahl, um diese biologische Vielfalt
darzustellen. Je mehr unterschiedliche Bakterienarten in deinem Darm gleichmalig vorkommen, desto hoher 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. 610111213

Risikofaktoren

Das personliche Mikrobiom ist durch verschiedene Umwelteinflisse, wie unter anderem Antibiotikaeinnahme,
Infektionen, Auslandsaufenthalte, einseitige Ernahrung oder Rauchen, individuell gepragt. Auch zunehmendes

Alter bildet einen dieser Faktoren, die die Artenvielfalt und Diversitat beeinflussen.

Eine abwechslungsreiche Ernahrung mit vielen Ballaststoffen fordert die Bakterienvielfalt.
Vollkornprodukte, Naturreis, Obst und Gemuse enthalten viele Ballaststoffe. Erfahre mehr bei deinen

Verbesserungsvorschlagen.
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Mikrobielle Zusammensetzung

Artengleichheit

Hervorragend!

Pielou Index (= Ausgewogenheit deines Mikrobioms)

0.73
— v
Low Average High
(0.67 - 0.79)

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

Erklarung

Aquitat, auch Artengleichheit genannt, ist ein weiteres Maf, um die Biodiversitit deiner Darmbakterien zu
charakterisieren. Sie drlckt aus, wie haufig eine Bakterienart im Vergleich zu den anderen Bakterien in deinem
Darm vorkommen. Je hdher die Aquitat, desto ausgewogener sind die unterschiedlichen Bakterien zwischen
den Arten verteilt. Wenn beispielsweise in deinem Mikrobiom nur zwei Arten vorkommen, Lactobacillus und
Enterococcus, dann ware bei 2% Lactobacilliund 98% Enterococci nur eine geringe Aquitit gegeben. Wenn
aber 50% Lactobacilliund 50% Enterococcivorhanden sind, wére die Artengleichheit sehr hoch. 78

Risikofaktoren

Genauso wie die Diversitat wird die Artengleichheit durch verschiedene Umwelteinfllsse, insbesondere
Infektionen, Antibiotikaeinnahme und einseitige Ernahrung beeinflusst.
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Mikrobielle Zusammensetzung

Probiotische Bakterien

Hervorragend!

® o « sehrgut
— verbesserbar

Du hast viele probiotische Bakterien.

Erklarung
Die Weltgesundheitsorganisation (WHO) definiert Probiotika als lebende Mikroorganismen, die flr dich, in

ausreichender Menge verabreicht, von positivem gesundheitlichen Nutzen sind. Die hier aufgelisteten
probiotischen Bakterien findest du typischerweise in gangigen Nahrungsmitteln oder probiotischen
Nahrungserganzungsmitteln. Da es wichtig ist, immer im Hinterkopf zu behalten, dass dein Mikrobiom
einzigartig ist, gilt es auch hier zu beachten, dass die Haufigkeit der einzelnen Bakterien nicht unbedingt mit
negativen Auswirkungen auf deine Gesundheit in Zusammenhang stehen mussen. So vielfaltig die Natur ist,
gibt es durchaus auch gesunde Menschen, in deren Darm sich wenige probiotischen Bakterien nachweisen

lassen.

Detailinformationen

Bakterium Dein Ergebnis Nahrungsmittel, die das probiotische Bakterium enthalten
Bifidobacterium Normal Naturjoghurt, Kefir

14 15 16 17 18 19 20

Enterococcus Normal Mozzarella, Camembert, Ziegenkase, grtine Oliven,

2526 Hirseprodukte

Lactobacillus Hoch Naturjoghurt, Kase, Kefir, Kombucha, Sauerkraut, Sauerteigbrot,
21222324 Gewdrzgurken, Oliven

Lactococcus Normal Buttermilch, Kefir, Kase

26

Streptococcus Hoch Naturjoghurt, Kefir, Kase

24 26

Die wissenschaftliche Lage zu probiotischen Bakterien ist noch nicht vollstandig geklart, daher ist eine
generelle Empfehlung zur Einnahme von probiotischen Nahrungserganzungsmittel momentan nicht
moglich. Jedoch konnen jene durch Ernahrung oder auch Nahrungserganzungsmittel zugefuhrt

werden.
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Ernahrung und Nahrungsverwertung

Enterotyp

é Enterotyp 1

Dieser Enterotyp kommt besonders haufig bei westlichen Fleischessern vor. Es dominiert die Bakteriengattung
Bacteroides. Diese hat sich auf die Energiegewinnung aus Mehrfachzuckern, tierischen Eiweilten und
gesattigten Fettsauren spezialisiert. Zusatzlich produzieren diese Bakterien vor allem die Vitamine B2
(Riboflavin), B5 (Pantothensaure), B7 (Biotin) und Vitamin C. Bei dir sind vor allem die Stoffwechselwege
Glykolyse und Pentosephosphatweg sehr gut ausgepragt. Daher gewinnt der Korper seine Energie

hauptsachlich von Kohlenhydraten und Proteinen.

Erklarung

Obwohl dein Mikrobiom so individuell wie dein Fingerabdruck ist, lasst es sich dennoch grob in ein Basis-
Mikrobiom, den sogenannten Enterotypen, untergliedern. Der Enterotyp entwickelt sich wahrend der ersten
Lebensjahre. Er ist unabhangig von dem Geschlecht, fortschreitendem Alter oder geographischer Herkunft. Dein
Enterotyp hangt vor allem mit deiner Genetik und deinen Essgewohnheiten zusammen. In jedem Enterotyp
dominiert ein anderer Bakterienstamm. Der Enterotyp hat Auswirkungen auf die Energiegewinnung aus der
Nahrung und auch auf die Produktion von Vitaminen. 49:50.51,52

Man unterscheidet zwischen drei Enterotypen:

P Enterotyp 1

= Vor allem bei Menschen, die oft Fleisch essen: Bacteroidetes 4%-50.51

& Enterotyp 2

= Vor allem bei Menschen, die sich vegan oder vegetarisch erndhren: Prevotella 4%-°0.53.96

@ Enterotyp 3
= Vor allem bei Menschen, die sich gerne ausgewogen ernahren: Ruminococcus 4251

Detailinformationen

Bakterientyp Verhaltnis
Bacteroides 0.8 x
Prevotella 0.0 x
Ruminococcus 0.7 x
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Ernahrung und Nahrungsverwertung

Kalorienaufnahme

Verbesserbar!

Verhaltnis Firmicutes zu Bacteroidetes

2.3

Low Average High
(0.8-2.3)

Das Verhaltnis der Firmicutes zu den Bacteroidetes in deinem Darm konnte besser sein. Ein hohes Verhaltnis ist
mit Ubergewicht, wohingegen ein Mangel an Firmicutes (niedriges Verhéltnis) mit schlechter
Kalorienverwertung und Untergewicht assoziiert ist. Wie du das Verhaltnis deiner Firmicutes und Bacteroidetes
verbessern kannst, erfahrst du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

Firmicutes und Bacteroidetes sind die haufigsten Vertreter der Dickdarmbakterien. Firmicutes kdnnen nicht
verdauliche Ballaststoffe spalten und speichern jene fur ,schlechte Zeiten“. Dadurch steht dem Korper mehr
Energie zur Verfligung. Die Anzahl an Bacteroidetes steigt sobald das Gewicht wieder reduziert wird. Daher
kann man von dieser Kennzahl Rickschlusse ziehen, wie gut die Kalorienverwertung in deinem Korper ist. Bei

einer Gewichtsabnahme durch kalorienreduzierte Kost, verringert sich dieses Verhaltnis normalerweise.
50,54,67,137

Du kannst die Anzahl an Bacteroidetes durch deine Nahrungsaufnahme verandern. Bacteroidetes

bevorzugen z.B. ballaststoffreiche Kost, wie Leinsamen, Hulsenfriichte und Vollkornprodukte.

% Proben ID: (Eingelangt:) Erndhrung und Nahrungsverwertung - Seite 10/52



Mikrobiombericht Probennahme

Ernahrung und Nahrungsverwertung

Zuckerstoffwechsel
Gut!
Aminozucker °
Pentose °
Saccharose °
Glukose °

Dein Mikrobiom unterstatzt dich gut bei der Verwertung von Zucker.

Erklarung
Der Korper bezieht ungefahr die Halfte der bendtigten Energie aus Kohlenhydraten. Diatetische Kohlenhydrate

lassen sich in drei Hauptkategorien einteilen:

1. Zucker, wie zum Beispiel in Kristallzucker und Fruchtsafte

2. Starke, wie zum Beispiel in Reis und Getreide

3. Ballaststoffe, wie zum Beispiel in Gemuse und Nissen. Eigentlich kbnnen wir Menschen keine
Ballaststoffe verdauen, jedoch fordern sie dein Mikrobiom.

Die ersten beiden Kategorien — Zucker und Starke — werden im Darm gespalten und aufgenommen.
Aminozucker, Pentose, Saccharose und Glucose zahlen zu den ersten beiden Kategorien. Dein Korper bezieht
seine Energie durch die Verbrennung dieser Zuckermolekule. Diese Energie kann auch in Fett umgewandelt

werden und wird so fiir den spateren Gebrauch gespeichert. 27:28:29,

Mikrobiom

Darmbakterien konnen zum Teil selbst diese Kohlenhydrate verwerten und beeinflussen auch wie viel Zucker du
aufnimmst.

Diese pradiktive Funktionsanalyse der Darmbakterien verrat dir, wie die Aufgabenteilung bezuglich Verwertung
von Zucker von deinen Darmbakterien ausgefuhrt wird. Als Referenz fur diese Werte werden die Profilwerte

der Bevolkerung (=100%) herangezogen.

Detailinformationen

Zucker Dein Wert (%)

Aminozucker 55 L
Pentose 55 L
Saccharose 61 L
Glukose 55 L
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Ernahrung und Nahrungsverwertung

Fettstoffwechsel
Gut!
Steroid °
Fettsaure °
Sphingolipid °

Dein Mikrobiom unterstitzt dich gut bei der Verwertung von Fetten.

Erklarung

Der Fettstoffwechsel umfasst alle Prozesse, die am Abbau von Nahrungsfetten und am Aufbau von Fettsauren
im Darm beteiligt sind. Wichtige Bestandteile wie Triglyceride, Cholesterin und andere Fettsauren werden von

deinem Verdauungstrakt Giber deine Nahrung aufgenommen. 27-28.29

Mikrobiom

Steroide, Fettsauren und Sphingolipide sind wichtige Vertreter von Fetten und werden von den Darmbakterien
verarbeitet und weiterverwertet. Diese dienen als Energielieferanten, sind wichtig flr dein Gehirn und
Nervensystem, Zellbausteine und Grundlage fur die Herstellung von Hormonen.

Diese pradiktive Funktionsanalyse der Darmbakterien verrat dir, wie die Aufgabenteilung beztglich der
Verwertung und Weiterverarbeitung von Fetten von deinen Darmbakterien ausgefuhrt wird. Als Referenz fur

diese Werte werden die Profilwerte der Bevolkerung (=100%) herangezogen.

Detailinformationen

Fett Dein Wert (%)
Steroid 28 L
Fettsaure 49
Sphingolipid 49
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Ernahrung und Nahrungsverwertung

Vitaminstoffwechsel

Gut!

Vitamin B6 °
Folsaure °
Liponsaure °

Vitamin K °

Dein Mikrobiom unterstitzt dich gut bei der Produktion von Vitaminen.

Erklarung

Vitamine sind lebensnotwendige Substanzen und fur die Energieproduktion, Immunfunktion, Blutgerinnung und
andere Funktionen notwendig. Mineralien, die gemeinsam mit Vitaminen zu den Mikronahrstoffen gehoren,
spielen eine wichtige Rolle fur das Wachstum, die Knochengesundheit, den Fllssigkeitshaushalt und
verschiedene andere Prozesse. Der Korper kann die meisten Mikronahrstoffe selbst nicht produzieren. Daher

missen jene regelmaRig mit der Nahrung aufgenommen werden. 27:28.29

Mikrobiom

Einige Bakterien konnen selbst Vitamine herstellen. Sie produzieren unter anderem Vitamin B6, Vitamin K,
Liponsaure und Folsaure, in geringen Mengen.

Diese pradiktive Funktionsanalyse der Darmbakterien verrat dir, wie die Aufgabenteilung beztglich der
Verwertung und Herstellung von Vitaminen von deinen Darmbakterien ausgefuhrt wird. Als Referenz fur diese

Werte werden die Profilwerte der Bevolkerung (=100%) herangezogen.

Detailinformationen

Vitamin Dein Wert (%)

Vitamin B6 54 |
Folsaure 49 L
Liponsaure 44 |
Vitamin K 58
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Ernahrung und Nahrungsverwertung

Proteinstoffwechsel
Gut!
Phenylalanin °
Arginin °
Glutamin °

Dein Mikrobiom unterstitzt dich gut bei der Verwertung von Proteinen.

Erklarung

Proteine - auch Eiweilke genannt — erledigen die meiste Arbeit in der Zelle und viele weitere verschiedene
Aufgaben. Beispiele hierfur sind Wachstum und Aufrechterhaltung von Gewebe, Bildung von Enzymen und
Hormonen, Regulierung der Konzentration von Sauren und Basen in deinem Blut und anderen
Korperflissigkeiten, und Bildung von Antikorper in deinem Immunsystem, um Infektionen zu bekampfen.
Ebenso besitzen Proteine eine Speicherfunktion (z.B. Ferritin, das Eisen speichert) und sie kdnnen deinen
Korper mit Energie versorgen. Wichtige Proteinbausteine (=Aminosauren) sind Phenylalanin, Arginin und

Glutamin. 27:28.29

Mikrobiom

Deine Darmbakterien wirken an der richtigen Verstoffwechselung von Proteinen mit und helfen so, die zuvor
beschriebenen Prozesse reibungslos am Laufen zu halten.

Diese pradiktive Funktionsanalyse der Darmbakterien verrat dir, wie die Aufgabenteilung bezuglich der
Verwertung und Weiterverarbeitung von Proteinen und deren Bausteinen von deinen Darmbakterien
ausgefihrt wird. Als Referenz fur diese Werte werden die Profilwerte der Bevolkerung (=100%) herangezogen.

Detailinformationen

Protein Dein Wert (%)
Phenylalanin 51
Arginin 52
Glutamin 50
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Gesundheit

Bauchschmerzen
v sehrgut
() — verbesserbar

Hierbei handelt es sich um ein Symptom. Aus medizinischer und wissenschaftlicher Perspektive ist es
momentan nicht moglich, zwischen kurzfristigen Beschwerden und langwierigen Symptomen mittels

Mikrobiomanalyse zu unterscheiden. Daher konnen wir hier keine Gesamtbeurteilung geben.

Erklarung

In der Medizin werden Symptome als alle Zeichen zusammengefasst, die in Zusammenhang mit einer Krankheit
auftreten und von einer Person selbst oder auch von einem Arzt wahrnehmbar sind. Manche Symptome konnen
nur kurzfristig auftreten, wie z.B. bei einer kleinen Darmverstimmung. Andere wiederum kénnen sehr langwierig
sein und deuten haufig auf Krankheiten hin.

Eines der haufigsten und auch unspezifischsten Symptomen ist Bauchschmerzen. Diese konnen ganz
unterschiedlich sein, wie z.B. dumpf, stechend oder krampfartig empfunden werden, sowie diffus oder fokal,
oder akut oder chronisch. Ebenso konnen chronische Bauchschmerzen als Indikator flr einen gereizten Darm
(Reizdarmsyndrom) gelten. Akute Bauchschmerzen werden, gegenteilig dazu, in den meisten Fallen durch

Infektionen verursacht. Einige Bakterien sind mit Bauchschmerzen assoziiert. 1°4

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
Bifidobacterium Normal Akkermansia muciniphila Normal
120 154 168 91
Blautia Niedrig Prevotella Normal
154 154
@ Streptococcus Hoch

154

Pfefferminze: Das in der Minze enthaltene Menthol unterstitzt dich dabei, Muskelkrampfe in deinem

Darm, sowie Schmerzen zu reduzieren.
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Gesundheit

Blahungen und Blahbauch

v sehrgut
— verbesserbar

Hierbei handelt es sich um ein Symptom. Aus medizinischer und wissenschaftlicher Perspektive ist es
momentan nicht moglich, zwischen kurzfristigen Beschwerden und langwierigen Symptomen mittels

Mikrobiomanalyse zu unterscheiden. Daher konnen wir hier keine Gesamtbeurteilung geben.

Erklarung

Blahungen und ein Blahbauch sind Symptome. Sie treten auf, wenn sich zu viel Gas im Darm befindet, das bei
der Garung von Nahrungsbestandteilen und durch die Stoffwechselprozesse deiner Darmbakterien entsteht.
Man spricht von Blahungen (=Flatulenzen), sobald jene Gase Uber den Anus austreten. Diese konnen mitunter
stark riechen. Ein Blahbauch (= Meteorismus) tritt dann auf, wenn die Gase nicht Gber den Anus als Winde

entweichen konnen. Ein Blahbauch kann starke Bauchschmerzen verursachen und der Bauch blaht sich auf.
156,157,158

Ursachen

Haufig werden beide Symptome von hastigen Ess- und Ernahrungsgewohnheiten ausgelost. Hierbei wird
zusatzlich viel Luft geschluckt. Weitere Ursachen sind falsche Ernahrung, psychische Faktoren, Hormone
(wahrend der Menstruation & Schwangerschaft), sowie das Reizdarmsyndrom. Sehr Uppiges, fettiges oder
sufdes Essen und UbermafRiger Kaffee- und Alkoholkonsum konnen die Entstehung von Blahungen und dein
Mikrobiom mafigeblich beeinflussen. Auch Zuckeraustauschstoffe wie Sorbit oder Xylit, die in vielen Diat-, Light-
und zuckerfreien Produkten enthalten sind, konnen diese Symptome fordern. Einige Bakterien sind mit

Blahungen bzw. einem Blahbauch assoziiert.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
Blautia Niedrig Oscillospira Normal

99 121 121

Coprococcus Normal

121

Desulfovibrio Normal

99 118

Phascolarctobacterium Normal

121

Ingwer enthélt dtherische Ol und Bitterstoffe. Diese regen die Verdauungstatigkeit in Magen und Darm

an. Das kann helfen, um angestaute Luft im Darm entweichen zu lassen.
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Gesundheit

Verstopfung

v sehrgut
() — verbesserbar

Hierbei handelt es sich um ein Symptom. Aus medizinischer und wissenschaftlicher Perspektive ist es
momentan nicht moglich, zwischen kurzfristigen Beschwerden und langwierigen Symptomen mittels

Mikrobiomanalyse zu unterscheiden. Daher konnen wir hier keine Gesamtbeurteilung geben.

Erklarung

Verstopfung zahlt auch zu den Symptomen. Zusatzlich wird Verstopfung bereits als Zivilisationskrankheit
bezeichnet und zahlt zu den haufigsten Beschwerden in den Industrielandern. Von einer Verstopfung ist die
Rede, wenn du seltener als drei Mal die Woche Stuhlgang hast. Unterschieden wird zwischen einer akuten und
chronischen Verstopfung. Grofstenteils sind Verstopfungen als harmlos anzusehen. Sie konnen jedoch auch
Symptom anderer Erkrankungen sein, wie z.B. Reizdarmsyndrom, Darmtragheit, Veranderungen oder

Stérungen im Enddarm. 124

Ursachen
Oft liegen die Ursachen einer Verstopfung (=Obstipation) in deiner taglichen Bewegungsaktivitat, deiner

Ernahrung oder deiner Flussigkeitszufuhr. Einige Bakterien konnen mit Verstopfungen assoziiert werden.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
Butyricimonas Normal Faecalibacterium prausnitzii Normal
32 32102 122
Coprococcus Normal Lactococcus Normal
32122 32
Phascolarctobacterium Normal Roseburia Hoch
32 32104 122
Ruminococcus Normal
101 104 123
@ \Veillonella Hoch

18

Feigen enthalten Laxantien, die dabei helfen, Verstopfungen zu lI6sen und so eine gesunde Verdauung

anregen.
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Gesundheit

Durchfall

~ sehrgut
() — verbesserbar

Hierbei handelt es sich um ein Symptom. Aus medizinischer und wissenschaftlicher Perspektive ist es
momentan nicht moglich, zwischen kurzfristigen Beschwerden und langwierigen Symptomen mittels

Mikrobiomanalyse zu unterscheiden. Daher konnen wir hier keine Gesamtbeurteilung geben.

Erklarung

Durchfall ist ein haufiges Symptom und wird von der Stuhlfrequenz und Stuhlbeschaffenheit bestimmt. Man
spricht bei Erwachsenen von Durchfall, wenn der Stuhlgang mehr als dreimal taglich auftritt. Dabei muss die
Konsistenz flissig sein und von einem heftigen Stuhldrang begleitet werden. Durchfallserkrankungen werden
meist von Erbrechen, Ubelkeit und Appetitlosigkeit begleitet. Man unterscheidet zwischen einem akuten und

einem chronischen Durchfall. 33

Ursachen

Ursachen fur akute Durchfallserkrankungen sind haufig Magen-Darm-Infekte, verderbliche Lebensmittel oder
Unvertraglichkeiten. Chronische Durchfallserkrankungen konnen oft in Zusammenhang mit einem
Reizdarmsyndrom, Nahrungsmittel-Intoleranzen oder Stoffwechselerkrankungen stehen. Auch Stress kann eine
Ursache fur Durchfall sein. Einige Bakterien konnen mit Durchfall assoziiert werden.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
Bacteroides fragilis Normal Collinsella Hoch
30 31 35 101 104 105
Eggerthella Normal Faecalibacterium prausnitzii Normal
101 201 308
Parabacteroides Normal Lactobacillus Hoch
35 101 104 307
Prevotella Normal
35 101
Slackia Normal
101

@ Streptococcus Hoch

101 104

Die Schleimstoffe in den Schalen von Flohsamen konnen viel Wasser binden und kénnen so als
Quellmittel dienen. Sie vergrofkern das Stuhlvolumen wodurch mehr Druck auf die Darmwand
ausgeubt wird, dass wiederum die Darmperistaltik anregt.
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Gesundheit

Darmschleimhaut

Hervorragend!

© 000000000 v sehrgut
[} — verbesserbar

Deine Darmbakterien unterstitzten deine Darmschleimhaut hervorragend! Weiter so!

Erklarung

Der Schleim der Darmschleimhaut dient als Schutzschicht. Die Produktion sowie die Zersetzung des Schleims
werden von deinen Bakterien angeregt. Der Schleim sorgt dafur, dass deine Darmbakterien genliigend Abstand
zur Schleimhaut halten, um die ansassigen Immunzellen nicht permanent zu reizen und so einen entzindlichen
Prozess auszuldsen und die Barrierefunktion zu storen. 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 Storungsart der Darmbarriere nennt sich "Leaky Gut". Bei einem ,lochrigen
Darm® werden die Verbindungen, sogenannte tight junctions, zwischen den Schleimhautzellen in deinem
Dinndarm gelockert. Dadurch entstehen ungewollte Zwischenraume, die es erlauben, dass eine geringe Menge
an Giftstoffen deine Darmbarriere (iberwinden und somit in deinen Blutkreislauf eindringen kénnen. 8%.90.167

Risikofaktoren

Zu den Auslosern von Leaky Gut zahlen Infektionen, Medikamente, chronische Entziindungen, Verzehr von
Giftstoffen (z.B.: Rauchen, Alkohol, zuckerreiches Essen, sowie eine veranderte Zusammensetzung der

Gallensauren).

Assoziationen

Mit Leaky Gut assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Regenerierende Bakterien Dein Ergebnis
@ Collinsella Hoch @ Akkermansia muciniphila Normal
191 619197
@ Pseudomonas Normal @ Bifidobacterium bifidum Normal
86 167 92 93 94
@ Salmonella enterica Normal @ Catenibacterium Normal
41 42 50
@ Sutterella Normal @ Faecalibacterium prausnitzii Normal
87 177 34 36 49
@ Prevotella Normal
49 96
@ Roseburia Hoch
173 174
@ Ruminococcus gnavus Hoch

97 98
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Gesundheit

Die wichtigste Maltnahme fur eine gesunde Darmschleimhaut ist eine ausgewogene Ernahrung. Deine
Ernahrung sollte reich an gesunden Fettsauren, Ballaststoffen, Vitaminen und Mineralstoffen sein,
diese helfen deinen Darm zu beruhigen und Entziindungen zu stoppen.
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Gesundheit
Reizdarmsyndrom
Gut, leicht verbesserbar!
v sehrgut
o0 o0 — verbesserbar

Die meisten Bakterien, die mit einem Reizdarmsyndrom assoziiert werden, sind bei dir griinen Bereich.

Erklarung

Das Reizdarmsyndrom ist eine funktionelle Stérung des Verdauungssystems. Auch wenn diese Stérung nicht
lebensgefahrlich ist, mindert sie oft die Lebensqualitat. Dies aulert sich oft durch Verstopfung, Durchfall und
Schmerzen. Grunde dafur konnen Probleme in der Verdauung und Absorption (z.B. Probleme mit der
Gallensaure), eine gestorte Schutzbarriere deiner Darmschleimhaut (intestinale Permeabilitat), dein Mikrobiom,
Immunmodulationen und Entziindungen, sowie dein Nervensystem sein. In deinem Darm befindet sich ein
sogenanntes ,zweites Gehirn®, das enterische Nervensystem, das uUber die Darm-Hirn-Achse in standiger
Kommunikation mit deinem Kopf steht. Bist du nun gestresst, regt dies eine Reihe verschiedener Kreislaufe an,
die Uber die Darm-Hirn-Achse kommuniziert werden. So hat dein Mikrobiom durch Immunveranderungen
bedingt durch Darmschleimhautschaden und Bakteriendysbalancen, erheblichen Einfluss auf die Entstehung

entziindlicher Prozesse in deinem Darm. 101171

Risikofaktoren

Es gibt meist viele Faktoren, die zu einem Reizdarmsyndrom fuhren konnen. Oft werden Stress und Emotionen
damit in Verbindung gebracht. Weitere Ausloser, die die Symptomatik und die oben gelisteten Grinde
verstarken konnen, sind Fehlernahrung und Nahrstoffmangel, andere Erkrankungen, Giftstoffe, zu wenig

Magensaure, Medikation, Infektionen und ein bakterielles Ungleichgewicht.
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Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien

Blautia
101 201

Coprococcus
100 310

Dialister
37 101

Dorea
101 104

Enterobacteriaceae
101 103

Roseburia
101 104

Ruminococcus
100 101 104 105 106 107

Salmonella
40 170

Veillonella
177 309

Mikrobiombericht
Gesundheit

Dein Ergebnis

Niedrig

Normal

Normal

Normal

Hoch

Hoch

Normal

Normal

Hoch

Davor schiitzende Bakterien

Akkermansia muciniphila
91178

Bifidobacterium
100 102 104 108 168 309

Collinsella
18 35 104 105 311

Faecalibacterium prausnitzii
109 152 178 201 308

Odoribacter
101 152

Prevotellaceae
37 201

Probennahme

Dein Ergebnis

Normal

Normal

Hoch

Normal

Normal

Normal

Entspannung auf Druckknopf gibt es leider nicht. Es gibt auch kein ,richtiges Ernahrungsverhalten® bei

einem Reizdarmsyndrom, weil es sehr individuell ist. Man kann jedoch mit kleinen Schritten anfangen,

wie z.B. Ruhe beim Essen und regelmaldige 5 Mahlzeiten am Tag.
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C%) Bioma

Darm-Hirn-Achse

Hervorragend!

OO0 00O0DOLDOLDOLOLOODOGO®O v sehrgut
— verbesserbar

Du scheinst alles im Griff zu haben! Deine Darmbakterien unterstitzen dich bei der Stressbewaltigung

hervorragend.

Erklarung

Darm Uber Kopf! Dein Darm beheimatet Gber 100 Millionen Nervenzellen, die zum Gehirn fihren. Das sind
sogar mehr Nervenzellen, als all jene die vom Gehirn zum gesamten Korper fihren. Das heifdt, dass dein Darm
mit deinem Gehirn in einem standigen Informationsaustausch steht. Das Nervensystem deines Darms
verwendet die gleichen Neurotransmitter (Informationstbertrager zwischen Zellen) wie dein Gehirn.
Neurotransmitter spielen z.B. einen wichtigen Part bei psychischen Erkrankungen, wie etwa Depressionen.
Auch dein Mikrobiom ist darin ein unerlasslicher Mitspieler, denn der Stoffwechsel deiner Bakterien im
Verdauungstrakt kann die Balance von diesen Hirnbotenstoffen wie Noradrenalin, Dopamin oder Serotonin

storen und somit deinen Gemditszustand beeinflussen. 146:153.172

Risikofaktoren

Es gibt meist viele Faktoren, die zu Antriebslosigkeit oder Niedergeschlagenheit beitragen konnen. Oft sind es
korperliche oder situationsabhangige Ursachen wie chronische Erkrankungen, Storungen im Hormonhaushalt

oder auch dauerhafter Stress und Konflikte, Einsamkeit oder Schicksalsschlage.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

180 181

% Proben ID: (Eingelangt:)

41 111 153

@ Actinomycetaceae Normal @ Bifidobacterium Normal
38 99 114 117 182 183

@ Anaerostipes Niedrig @ Coprococcus Normal
41 153 180 112

@ Anaerotruncus Normal @ Dialister Normal
100 181 112 153

@ Bacteroides Normal @ Dorea Normal
39 41 100 41113

@ Blautia Niedrig @ Faecalibacterium Normal
153 180 110 111 153

@ Lachnospiraceae Normal @ Lactobacillus Hoch
100 153 180 112 114 115 116 117

@ Verrucomicrobia Normal @ Ruminococcus Normal
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Gesundheit

Unser Darm kommuniziert eng mit unserem Gehirn, daher kénnen wir unser Gemut mittels Nahrung
auch ein wenig beeinflussen. Omega-3-Fettsauren, Folsaure und Vitamin B steigern unsere
gedanklichen Leistungen.
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Darm-Herz-Achse

Gut, leicht verbesserbar!

® ® 00 v sehrgut
o000 — verbesserbar

Die meisten Darmbakterien, die mit einer gesunden Darm-Herz-Achse in Verbringung gebracht werden
konnten, sind bei dir im grinen Bereich. Das ist gut. Um deine Darm-Herz-Achse zu starken haben wir ein paar

Tipps. Diese findest du bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

Erkrankungen des Gefalsystems und/oder des Herzens (kardiovaskulare Erkrankungen) betreffen ungefahr ein
Drittel der Bevolkerung. Erst unlangst wurde gezeigt, dass das Mikrobiom bei der Entstehung solcher
Krankheiten beteiligt ist.

Risikofaktoren

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

mitwirken, 424344

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
@ Collinsella Hoch @ Bacteroides Normal
202 203
@ Enterobacter Normal @ Blautia Niedrig
203 205 45 203
©® Megamonas Hoch @ Faecalibacterium Normal
205 202 203
@ Streptococcus Hoch @ Roseburia Hoch
203 83 202 203 204

Eine fettarme Diat hilft um deine Darm-Herz-Achse zu verbessern.

J -
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Gesundheit
Darm-Leber-Achse
Gut, leicht verbesserbar!
v sehrgut
o000 — verbesserbar

Deine Darmbakterien unterstitzen die Funktionen deiner Leber gut. Hilf deinen Darmbakterien, dass sie ihren

Job weiterhin gut machen. Erfahre mehr bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

Deine Leber ist das wichtigste Stoffwechselorgan und ihre Gesundheit ist entscheidend fur deine
Lebensqualitat. Als Entgiftungszentrale des Korpers befreit sie dich von Alkohol, Nikotin, Zucker und
Medikamenten. Zusatzlich Gbernimmt sie wichtige Aufgaben im Metabolismus, wie z.B. die Produktion von
Gerinnungsfaktoren und der Gallenflussigkeit. 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 grofke BlutgefaR gelangen nicht nur
Nahrstoffe, sondern auch bakterielle Bestandteile in die Leber. Bei dieser Analyse konzentrieren wir uns vor

allem auf die Assoziation nicht-alkoholischer Fettleber und den Darmbakterien. 84161.221

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.
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Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien

Alcaligenaceae
125 126

Dorea
66 145

Enterobacteriaceae
125 126

Fusobacteriaceae
125 126

Lactobacillus
66 85 185

Megasphaera
85 125 126 176

Peptoniphilus
144 145

Porphyromonas
125 126 127 144

Streptococcus
85 128 179

Mikrobiombericht
Gesundheit

Dein Ergebnis

Normal

Normal

Hoch

Normal

Hoch

Hoch

Normal

Normal

Hoch

Davor schiitzende Bakterien

Coprococcus
66 142 144

Lachnospiraceae
66 125 126

Odoribacter
128 142

Oscillospira
85

Prevotella
128 129

Roseburia
66 144

Ruminococcaceae
65 66 125 126 128 130

Probennahme

Dein Ergebnis

Normal

Normal

Normal

Normal

Normal

Hoch

Normal

Eine gesunde Leber steigert deine Lebensqualitat und Leistung. Leberschaden entwickeln sich

langsam und Uber Jahre, daher unterstltze deine Leber. Avocados enthalten viele Antioxidantien und

Glutathion, die deine Leber unterstitzen.
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Darm-Haut-Achse

Hervorragend!

®© 000000 v sehrgut
— verbesserbar

Die Darmbakterien, die mit einer funktionierenden Darm-Haut-Achse assoziiert werden, sind bei dir im grtinen

Bereich. Das ist optimall!

Erklarung

Deine Haut und dein Darm sind beides Organe mit dichten Gefalistrukturen und reich an Nervenfasern.
Insgesamt setzt sich deine Darm-Haut-Achse aus einem komplexen Kommunikationsnetzwerk zusammen, das
das Immunsystem, das Hormonsystem (endokrines System), das metabolische System (Stoffwechsel) und das
Nervensystem beinhaltet. Ein Ungleichgewicht der Darmbakterien konnte in jungsten Studien mit Psoriasis,
Rosacea (Kupferrose), atopischer Dermatitis und Akne in Verbindung gebracht werden. Bei dieser Analyse

konzentrieren wir uns vor allem auf Assoziationen zwischen Psoriasis und den Darmbakterien. 119.160.162

Risikofaktoren

Bei Stress konnen bestimmte Darmbakterien Neurotransmitter produzieren, die einen negativen Effekt auf
Hautfunktionen haben konnen. Ernahrung und Medikamente konnen deine Haut Gber Nahrstoff-
Signallbertragung und langkettige Fettsauren beeinflussen. Hierbei wird ein spezifisches Protein (SREBP-1)
sowie der Aufbau von Fettsauren aktiviert, welche wiederum die Beschaffenheit der Haut beeinflussen.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
@ Akkermansia Normal @ Actinobacteria Normal

184 198
@ Faecalibacterium prausnitzii Normal @ Bacteroides Normal

184 197 200 184
@ Ruminococcus Normal @ Coprobacillus Normal

184 198

@ Lactobacillus Hoch

159
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Metabolisches Syndrom

Hervorragend!

© 000000000 v sehrgut
[} — verbesserbar

Die Darmbakterien, die mit Fettleibigkeit wissenschaftlich assoziiert werden, befinden sich im bei dir im griinen

Bereich. Das ist optimall!

Erklarung

Unser Korper unterliegt den Gesetzen der Thermodynamik. Daher fuhrt ein ,Zuviel” an nicht benotigten Kalorien
zu einer Gewichtszunahme. Das wiederum kann zu Adipositas (Ernahrungs- und Stoffwechselkrankheit mit
starkem Ubergewicht - BMI > 30kg/m?2) fiihren. In Folge dessen kénnen Erkrankungen wie Insulinresistenz,
Atherosklerose (Fetteinlagerung in den Arterienwanden) und hormonelle Probleme entstehen. Vor allem leidet
aber auch dein Mikrobiom unter dieser Dysbalance. Deine Darmbakterien sind wesentlich an der Verwertung
deiner Nahrung beteiligt und beeinflussen wie viel Kalorien aus der Nahrung gewonnen werden. In dieser

Analyse haben wir uns auf die Assoziation von deinen Darmbakterien mit einem Ubergewicht fokussiert.
76,77,78,138,140,172

Risikofaktoren

Ungesunde Lebens- und Ernahrungsgewohnheiten sind die Hauptursache fir ein metabolisches Syndrom.
Haufig liegt auch eine genetische Veranlagung vor, die durch einen ungesunden Lebensstil gefordert werden
kann. Neben einer fett- und cholesterinreichen Nahrungszufuhr sind weitere Risikofaktoren ein erhohter

Alkoholkonsum, Rauchen und zu wenig korperliche Bewegung.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis

@ Actinomyces Normal @ Akkermansia muciniphila Normal
20 138 60 61 62 63 137

@ Adlercreutzia Normal @ Anaerotruncus Normal
138 56 64

@ Lactobacillus Hoch @ Bacteroides fragilis Normal
2223 47 47 199

@ Prevotella Normal @ Dialister Normal
65 159 214

@ Ruminococcus Normal @ Lachnospira Normal
60 137 20 137

@ Oscillospira Normal

66 138
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Gesundheit

Gesattigte Fettsauren erhohen die Blutfette und das wirkt sich negativ auf die Herz-
Kreislaufgesundheit aus und erhoht das Risiko fir ein metabolisches Syndrom. Versuche jene zu
reduzieren. Gesattigte Fettsauren sind vor allem enthalten in Milchschokolade, fettem Fleisch und
Wourst, Kokosol oder Fertiggerichte.
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Gesundheit
Insulinhaushalt
Gut, leicht verbesserbar!
v sehrgut
o000 — verbesserbar

Deine Darmbakterien unterstitzen dich bei der Aufnahme und der Verwertung von Zucker gut! Das ist sehr gut.

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

Erklarung

Eine Zuckerstorung bedeutet, dass dein Korper die mittels einer Mahlzeit aufgenommene Glukose — also Zucker
oder bestimmte Kohlenhydrate — mit Hilfe von Insulin nicht mehr richtig in deine Zellen beférdern kann, wo diese
der Energieversorgung dient. Normalerweise sinkt dadurch nach dem Essen die Glukose im Blut wieder. Wie
schnell das geht, gibt Hinweis darauf, wie gut deine Korperzellen auf Insulin ansprechen. Sinken diese Werte
aber nun nicht innerhalb eines bestimmten Zeitraums, kann eine Zuckerstorung vorliegen. Bei dieser
Stoffwechselkrankheit sprechen die Koérperzellen nun nicht mehr ausreichend auf das Insulin an. Der Zucker
staut sich in den Gefalken, was gesundheitliche Probleme mit sich bringen kann. Deine Darmbakterien

beeinflussen die Aufnahme und Verwertung des Zuckers und somit deine Blutzuckerwerte. 798182164

Risikofaktoren

Oft begiinstigen Bewegungsmangel, Ubergewicht und Stress eine Stérung des Insulinhaushalts. Doch auch
Schlafmangel, Rauchen und Medikamente konnten bei der Entstehung von solch einer Storung mafgeblich

beteiligt sein.
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Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien

Bacteroides
72 74

Betaproteobacteria
75

Collinsella
69

Eggerthella
68 69 72

Lactobacillaceae
79

Ruminococcus
70 166

Veillonella
72 73 165

Mikrobiombericht
Gesundheit

Dein Ergebnis

Normal

Normal

Hoch

Normal

Hoch

Normal

Hoch

Davor schiitzende Bakterien

Bifidobacterium
727374

Blautia
70 72 151 166

Butyricimonas
73

Erysipelotrichaceae
68 166

Firmicutes
70 75 79 190

Lachnospiraceae
68 70 166

Megamonas
70

Roseburia
68 70

Probennahme

Dein Ergebnis

Normal

Niedrig

Normal

Normal

Normal

Normal

Hoch

Hoch

Ausgewogene Kost mit komplexen Zuckern, wie z.B. Vollkornprodukte, konnen helfen den

Insulinhaushalt konstant zu kontrollieren und zu starken. AuRerdem enthalten Vollkornprodukte

wichtige Ballaststoffe, Vitamine und Mineralstoffe. Erfahre mehr bei deinen

Verbesserungsvorschlagen.
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Nierensteine

Hervorragend!

® ® ® v sehrgut
— verbesserbar

Die Darmbakterien, die mit der Bildung von Nierensteinen assoziiert sind, sind bei dir im grinen Bereich! Das ist

optimal!

Erklarung

Deine Nieren produzieren deinen Harn. Mit diesem werden wasserlosliche Substanzen wie schadliche
Stoffwechselprodukte oder auch Arzneistoffe zusammen mit Wasser ausgeschieden. Ebenso stabilisieren sie
deinen Blutdruck, indem sie das Flussigkeitsvolumen im Korper Gberwachen. Aufkerdem kontrollieren deine
Nieren den Salzgehalt in deinem Korper, denn zu viel Salz erhoht die Flussigkeitsmenge, die wiederum den
Blutdruck in die Hohe treibt.

Deine Darmbakterien helfen dabei dein Essen in Stoffwechselprodukte umzuwandeln, die weiter verwertbar

sind, damit deine Nieren entlastet werden. 136

Risikofaktoren

Ein Beispiel sind Oxalate. Oxalate sind Verbindungen aus Oxalsaure und Kalium, Kalzium oder Magnesium, die
in deiner Nahrung vorkommen. Sie werden von bestimmten Bakterien in deinem Darm verstoffwechselt. Falls
die Bakterien Oxalate nicht ausreichend zerlegen konnen, werden Oxalate zu deinen Nieren transportiert und

bilden dort unangenehme Nierensteine.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
@ Bacteroides Normal @ Oxalobacter formigenes Normal
131 120 132 133 134 135
@ Prevotella Normal

135 206

Du kannst die Bildung von Oxalaten in deinem Korper reduzieren, indem du viel stilles Wasser trinkst

und salzarm isst. Erfahre mehr bei deinen Verbesserungsvorschlagen.

% Proben ID: (Eingelangt:) Gesundheit - Seite 33/52



% Bioma Mikrobiombericht Probennahme
Gesundheit

Gallensteine

Hervorragend!

® 00000 v sehrgut
— verbesserbar

Die Darmbakterien, die mit der Bildung von Gallensteinen assoziiert sind, sind bei dir im griinen Bereich! Das ist

optimal!

Erklarung

Gallensteine treten haufig ab dem 40. Lebensjahr auf. Vor allem Frauen leiden 6fters an Gallensteinen. Fast 90%
der gefundenen Gallensteine sind Cholesteringallensteine. Diese bestehen aus auskristallisierten Bestandteilen
der Gallenflissigkeit mit einem erhohten Gallencholesteringehalt. Ob Beschwerden auftreten, hangt stark mit
der Grofse und der Lage der Gallensteine zusammen. Mogliche Beschwerden sind unangenehme, krampfartige
Oberbauchschmerzen, die in Wellen auftreten, oder Véllegefiihl, Bldhungen, Ubelkeit, und AufstoRen. Deine
Darmbakterien sind bei der Regulierung des Gallensaurerecyclingprozesses beteiligt und konnen sogar die
Eigenschaften der Gallensaure verandern. Dies hangt mit deiner Ernahrung und der Stoffwechseltatigkeit deiner

Bakterien zusammen. Ein Ungleichgewicht der Bakterien kann so die Gallensteinbildung férdern. 209.217.218

Risikofaktoren
Risikofaktoren fur Galleinsteine sind unter anderem eine Cholesterin-reiche Ernahrung, erhohte Blutfettwerte

sowie Stoffwechselerkrankungen.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
@ Bilophila Normal @ Bacteroides uniformis Normal
88 177 208
@ Oscillospira Normal @ Faecalibacterium Normal
208 209 207
@ Lachnospira Normal
207
@ Roseburia Hoch

88 177 207 208
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Gelenksgesundheit

Gut, leicht verbesserbar!

®© 0000000 v sehrgut
[ I} — verbesserbar

Die meisten Darmbakterien, die mit rheumatoider Arthritis assoziiert sind, sind im grinen Bereich. Das ist gut!
Um deine Bakterien weiterhin zu unterstitzen haben wir ein paar Tipps fur dich bei deinen

Verbesserungsvorschlagen.

Erklarung

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

Mikrobiomdysbalancen eine Rolle, weil sie das Immunsystem aus dem Gleichgewicht bringen. 219

Risikofaktoren
Rheumatoide Arthritis ist das Ergebnis aus genetischen, umweltbedingten und hormonellen Faktoren, wobei

bakterielle und virale Komponenten als haufigste potenzielle Erreger festgestellt wurden.

Assoziationen

Damit assoziierte Bakterien Dein Ergebnis Davor schiitzende Bakterien Dein Ergebnis
@ Bacilli Hoch @ Bacteroides Normal
189 186 196
@ Collinsella Hoch @ Bacteroides fragilis Normal
191 193 187 188 190
@ Eggerthella Normal @ Bifidobacterium Normal
191 194 187 188 190
@ Prevotella copri Normal @ Faecalibacterium prausnitzii Normal
186 192 195 220 189 191
@ Flavobacterium Normal
189
@ Roseburia Hoch

175

Ein erhohter Konsum von Kaffee (5-10 Tassen pro Tag) kann die Entstehung von rheumatoider

Arthritis fordern. Daher ist eine Reduktion des Kaffeekonsums vorteilhaft.
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Uber die Empfehlungen

Wir haben hier viele Verbesserungsempfehlungen fur 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 mehr resistente Starke (Sushi, kalte gekochte Kartoffeln und Eintopfe) — Caloric intake

Resistente Starke entsteht, wenn man starkehaltige Pflanzenfasern kocht und wieder abkuhlen lasst. Kartoffeln,
Hulsenfrichte und Reis sind wichtige Vertreter davon. Diese Starke kann von den Enzymen im Dinndarm nicht
zersetzt werden und gelangt so in den Dickdarm, wo sie Nahrung flr die dortigen Bakterien ist. Resistente

Starke ist z.B. enthalten in Sushi, kalten gekochten Kartoffeln und Eintopfen. 234236.315

FODMAP Diat — /rritable bowel syndrome

Bei der FODMAP Diat werden fermentierbare Oligosaccharide, Disaccharide, Monosaccharide und Polyole
weggelassen. Dazu zahlen glutenhaltiges Weilmehl, Zucker, Milchzucker (Laktose) und Fruchtzucker (Fruktose).
Die Diat erweist sich fur viele Personen, die von einem Reizdarmsydrom betroffen sind, als gutes Hilfsmittel, um
dieses zu lindern. Jedoch solltest du bitte davor mit einem/r Didtologln oder einem/r Arzt/Arztin sprechen. Diese

kénnen dich auf deinem Weg am besten unterstiitzen. 116:277.279

Anthocyane (Trauben, Auberginen, Rotkraut) unterstiutzen — Gut-heart axis

Anthocyane sind kraftvolle Antioxidantien. Diese verhindern verfrihte Zellalterung und unterstitzen das Herz
dabei, die Formation von Blutgerinnseln zu vermeiden. Anthocyane sind in blauem und violettem Gemuse und
Obst enthalten, wie z.B. in Blaubeeren, Brombeeren, Holunderbeeren, Trauben, Rosinen, Auberginen, Pflaumen,

Feigen, Zwetschken, Lavendel und Rotkraut. 301302

Vermeide Zucker — Gut-liver axis

Weilker Zucker und Fructose sind zentral an der Leberverfettung beteiligt. Achte also darauf, weniger Zucker zu
essen. Sowohl weifser Zucker als auch zu viel Fruchtzucker konnen schadlich sein. Fruchtzucker kommt vor
allem in Sirup, vielen Softdrinks, Keksen, StiRigkeiten und Fruchtjoghurts vor. Versuche so den versteckten

Zucker zu vermeiden. 272.273.274.275

Versuche Antioxidantien und Quebecol (Ahornsirup) — Insulin balance

Antioxidantien konnen vor Krebs und auch Diabetes schitzen. Quebecol entsteht bei der Herstellung von
Ahornsirup. Quebecol kann Enzyme hemmen, die bei einem Ungleichgewicht im Insulinhaushalt negative
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Wirkung haben. Zusatzlich enthalt Ahornsirup Zink, Kalzium und Vitamin B1. Ahornsirup enthalt jedoch auch

sehr viel Zucker, weshalb man ihn nur mit MaR konsumieren sollte. 294

Alpha-Linolsaure und Vitamin E (Raps-, Soja-, Lein,- und Walnussol) tun gut — Joint health

Linolsaure und Vitamin E wirken entzindungshemmend und entgegen den zugefuhrten Arachidonsauren.

Linolsdure ist vor allem in pflanzlichen Fetten und Olen enthalten. 396

Trinke und iss Lebensmittel mit einem hohen Polyphenolgehalt — Diversity

Polyphenole sind Antioxidantien, die als Brennstoff flr viele Bakterien dienen. Diese unterstitzen das
Wachstum und die Vielfalt von Bakterien in deinem Darm. Polyphenolhaltige Lebensmittel sind zum Beispiel
Niisse, Samen, Beeren, Olivendl, Kohl, Kaffee und Tee - insbesondere griiner Tee. 313314

Iss mehr Antioxidantien (Zimt, Mandeln) — Lipid metabolism

Antioxidantien, wie Eugenol, Cinnamaldehyde, Linalool und Campher, schiitzen den Koérper vor freien Radikalen
und unterstutzen deinen Stoffwechsel. Zusatzlich minimieren sie das Risiko einer Irritation des
Verdauungstraktes. Beispiele fiir Lebensmittel, die Antioxidantien enthalten, sind Heidelbeeren/Blaubeeren,
Zimt und Mandeln. Des Weiteren regt Zimt die Fettverbrennung an. Mandeln enthalten viel Vitamin E und
Ballaststoffe. 252:254

Starke deinen Vitaminhaushalt (Kartoffeln, Rindfleisch, Blattgemuse, Tomaten) — Vitamin

metabolism

Unterstltze deine Bakterien indem du ihnen bestimmte Vitamine zufuhrst. So ist Vitamin B6 beispielsweise viel
in Fisch, Milch, Karotten und Kartoffeln enthalten. Vitamin B6 hilft deinem Koérper, Zucker aus gespeicherten
Kohlenhydraten in Energie freizusetzen und rote Blutkorperchen zu bilden. Folsaure kommt vor allem in
Rindfleisch, Leber, Erbsen, Spinat und Spargel vor und ist ein wichtiger Faktor fur eine gut funktionierende
Zellteilung. Vitamin K, Bestandteil von Blattgemuse, Sojabohnen und Kdrbis, wird fur die Blutgerinnung und die
Knochenentwicklung benotigt. Liponsaure, die an den meisten Enzymreaktionen beteiligt ist und die

Insulinverarbeitung beeinflusst, findet man vor allem in Fleischprodukten, Spinat, Brokkoli und Tomaten vor.

Verwende Kokosol zum Kochen — Protein metabolism

Kokosol enthalt viele mittelkettigen Fetten. Diese konnen den Stoffwechsele viel besser ankurbeln als
langkettige Fettsauren. Jedoch verwende auch Kokosol nur in Malken, weil sie viele gesattigte Fettsauren
enthalten. 318319

Coenzym Q10 (Rindfleisch, Sojabohnen, Brokkoli) regt deinen Stoffwechsel an — Sugar

metabolism
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Das Coenzym Q10 ist wichtig bei der Energiegewinnung. Es ist eine fettlosliche, korpereigene Substanz, die
Uber die Nahrung zugefihrt werden kann und auch vom Koérper selbst gebildet wird. Olivendl, Rindfleisch,
Sardinen, Sojabohnen und Brokkoli enthalten eine hohe Konzentration an Coenzym Q10. 320.321

Enterotyp 1 — Enterotypes

Laut deines Enterotypen wiurde dir eine ballaststoffreiche Kost (Gemuse, Vollkornprodukte und Obst) guttun.
Ballaststoffe bewirken eine Steigerung der Diversitat (also mehr verschiedene Bakterien) und der Stabilitat des
Mikrobioms. Kohlenhydrate und Eiweilde sind flr eine ausgewogene Ernahrung unerlasslich, konnen aber bei
ibermaRigem Verzehr zu Ubergewicht und Gefakerkrankungen, wie Atherosklerose und Zuckerstérungen,
beitragen.

Dein Enterotyp praferiert viele unterschiedliche Gemuse- und Obstsorten (je vielfaltiger, desto besser)

Die EiweilRqualitat spielt eine erhebliche Rolle, da sollte auf die biologische Wertigkeit geachtet werden und
viele Eiweilsquellen kombiniert werden. Vor allem wirde gemaf deines Enterotypen eine Ernahrung mit mehr
pflanzlichen Eiweikquellen wie Hulsenfrlichte (Erbsen, Linsen, Bohnen, Kichererbsen) und weniger tierische
EiweiRquellen Vorteile mit sich bringen. Dein taglicher Eiweilkbedarf liegt bei 0,8 g Eiweil?/ kg Kérpergewicht.
Nach deinem Enteroytpen sind komplexe Kohlenhydrate (Dinkelvollkornbrot, Wildreis, Vollkornnudeln) den
einfachen Kohlenhydraten (Weiltbrot, Nudeln, Reis) vorzuziehen.

Bezuglich des Fettkonsums wurde eine Ernahrungsweise mit mehr ungesattigten Fettsauren (Nusse, Leindl,
Avocado) als gesattigten Fettsauren, wie sie in Fertigprodukten, tierischen Lebensmitteln und geharteten Fetten
zu finden sind, deinem Korper guttun.

Eine ausreichende Vitaminzufuhr von Vitamin A (Karotten), Vitamin E (Sonnenblumenkerne, Weizenkeime),

Vitamin K (Blattgemuse) und Folsaure (Erbsen, Spinat) wirde deinen Enterotypen unterstitzen.
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Allgemeine Empfehlungen

Mikrobielle Gesundheit

Die folgenden Tipps helfen dir deine mikrobielle Gesundheit zu verbessern:

Probiotische Lebensmittel unterstitzen.
Probiotische Lebensmittel enthalten unterschiedliche Bakterienstamme, die die Regeneration des Darms
unterstUtzen. Beispiele fur probiotische Lebensmittel sind Buttermilch, Kefir, roher Kase, Kombucha und

Naturjoghurt.

Prabiotische Lebensmittel helfen.

Prabiotische Lebensmittel untersttitzen deine Bakterien durch die enthaltenen Fasern und Nahrstoffe, da diese
eine essentielle Rolle in der Regeneration deiner Darmschleimhaut spielen. Als prabiotische Lebensmittel gelten
z.B. Spargel, Artischocken, Bananen, Chicorée, Auberginen, Honig, Lauch, Zwiebel und Topinambur. Versuche,

jene in deine tagliche Nahrungsaufnahme einzubauen (nattrlich nur jene, die du auch vertragst!).

Iss mehr fermentierte Lebensmittel.
Bakterien in fermentierten Lebensmitteln unterstitzen die Verschiedenheit und den Artenreichtum in deinem

Darm: Naturjoghurt, frisches Sauerkraut, Kefir, Miso. 236:246.270.271,78,225,226

Bauchschmerzen

Bei Bauchschmerzen konnen 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 fuhrt so zu einer Entspannung dieser. Zusatzlich aktiviert
Menthol einen ,Anti-Schmerz-Kanal® in den Wanden des Dickdarms. Dadurch kann bei einer
Ubersensibilisierung die Schmerzwahrnehmung gedampft werden. Menthol kommt in natiirlicher 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 zuséatzlich einen
hohen Gehalt an Lamiaceengerbstoffen und Flavonoiden. Thymian hat eine beruhigende Wirkung auf die

Verdauung und unterstutzt zusatzlich die Reinigung deines Darms.

Alliin (Knoblauch) lindert.

Knoblauch, ein Prabiotikum mit dem Hauptwirkstoff Alliin, enthalt atherische Ole und Flavonoide, sowie
Vitamine und Mineralstoffe. Das Lauchgewachs férdert unser Immunsystem und sorgt zusatzlich flr den
Aufbau von Bakterien im Darm. Knoblauch bringt nachgewiesene antibiotische, antivirale und
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entzindungshemmende Wirkungseigenschaften mit sich. Auch Bauchschmerzen kénnen dadurch vermindert

werden. Aber Achtung! Knoblauch enthalt ebenso Phenoprocoumon und Warfarin. Diese Stoffe wirken
gerinnungshemmendl! 239:240,241,242,243,244,245 246,247

Blahungen und Blahbauch

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

Bitterstoffe und itherische Ole (Ingwer) wirken unterstiitzend.

Bitterstoffe und atherische Ole sind beispielsweise in Ingwer enthalten. Sie aktivieren die Darmperistaltik und
konnen so Blahungen lindern. Zusatzlich unterstitzt Ingwer deinen Stoffwechsel. Versuche mal einen Ingwer-
Tee oder frischen Ingwer in deine Mahlzeiten einzubauen. Heutzutage sind Ingwerwurzeln bereits in fast jedem

Supermarkt erhaltlich.

Vermeide kohlensaurehaltige Getranke.
Versuche, Kaffee, Soft Drinks und kohlensaurehaltige Getranke zu reduzieren. Jene beglinstigen Blahungen und
einen Blahbauch.

Cuminaldehyde (Kimmel, Fenchel) tut gut.

Cuminaldehyde unterstitzen die Bildung von Verdauungssaften, wie Speichel, Magensaft, Gallensekret und
Bauchspeichel, was sich positiv auf deine Verdauungsprozesse auswirkt und diese somit verbessert kann.
Cuminaldehyde lindern so vor allem Blahungen und sind z.B. in Kimmel, Kreuzkimmelsamen (Cumin) oder

Fenchel enthalten. Ballaststoffe, wie z.B. Hulsenfrliichte, werden durch die Zugabe von Kreuzkiimmel leichter
verdaulich. 248.252,254,261

Verstopfung

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

Versuche eine Bauch-Massage.

Massiere deinen Bauch fur mindestens 5 Minuten. Lege dich hierfir auf den Rucken und flihre leichte
trommelnde Bewegungen mit deinen Fingerkuppen auf deiner Bauchdecke aus. Dieser Reiz Ubertragt 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 regelmafigen Stuhlgang und das Ausscheiden von Giftstoffen.

Sanddorn ist ein Wundermittel.

Sanddorn ist ein wahres Wundermittel. Er enthalt grofiere Mengen an Vitamin B1 und B6, welche flr ein
funktionierendes Nervensystem benotigt werden. Eine Unterversorgung der Vitamine kann
Verdauungsprobleme mit sich ziehen. Sanddorn hat eine stark abfiihrende Wirkung, da er die Darmbewegung

anregt. Zusatzlich entgiftet er die Schleimhaut und beruhigt diese. Probiere doch mal leckeren Sanddorn-Tee
oder auch Saft! 249.250,251,253,287,288,289
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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 befinden sich z.B. in gekochtem Reis,
Zwieback, Haferflocken oder auch in Flohsamenschalen. Vermeide eine Kombination mit blahenden

Lebensmittelns, wie Bohnen oder Kohl.

Iss mehr stirkehaltige Nahrungsmittel (Bananen, geriebene Apfel).

Starkehaltige Nahrungsmittel begunstigen die Produktion festeren Stuhls und konnen die Anzahl an
Toilettengangen reduzieren. Achte auf starkehaltige Lebensmittel, die frei von Substanzen sind, die deinen
Magen oder deinen Darm weiter irritieren konnten. Starkehaltige Lebensmittel sind beispielsweise Bananen und
geriebene Apfel.

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

Gerbstoffe bewirken ein Zusammenziehen der Schleimhaute, indem sie Eiweilke 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 Gansefingerkraut
enthalten viele Gerbstoffe. Daraus lassen sich herrliche Tees brauen. Blatter zur Teeherstellung findest du in
jeder Apotheke. Habe jedoch im Hinterkopf, dass frische Beeren aber auch eine gegenteilige Wirkung

bezwecken und abfiihrend wirken kénnen. 290.291.312
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Uber myBioma

In unserem Verdauungssystem ist das Mikrobiom von besonderer Wichtigkeit fur Gesundheit und Krankheit.
Das Mikrobiom sind alle Bakterien, Viren, Pilze und Organismen, die fur das blofRe Auge nicht sichtbar sind. Es
trainiert unser Immunsystem von Geburt an und beeinflusst tiefgreifend die Entstehung vieler
ernstzunehmender Erkrankungen wie Diabetes, Ubergewicht, Reizdarmsyndrom, Parkinson und sogar
Darmkrebs.

Wir — das Team von myBioma — entwickeln einfach durchfliihrbare stuhlbasierte Analysetests und kombinieren
diese mit intelligenten Algorithmen und einer wachsenden Wissensdatenbank.

Die Innovation steckt in der einzigartigen VerknlUpfung von Next Generation Sequencing (NGS) mit einer

wachsenden Wissensdatenbank Uber die Interaktionen des Mikrobioms mit dem menschlichen Organismus.

Methoden & Einschrankungen

Beim myBioma Selbsttest wird bakterielle DNA extrahiert, ein Makergen, das in allen Bakterien vorhanden ist,
durch Polymerase-Kettenreaktion (PCR) amplifiziert und anschliefiend mittels NGS analysiert. Die
Sequenzdaten werden unter Verwendung eines eigenen phylogenetischen Analysealgorithmus verarbeitet.
Diese Analyse fuhrt zur Identifizierung deines bakteriellen Mikrobioms.

Unser wissenschaftliche Kooperationspartner ist die Medizinische Universitat Wien. Dieser fihrt die
Extraktions- und Sequenzierungsschritte nach einem standardisierten Protokoll durch, um so vergleichbare
Daten zu generieren. Die Entwicklung des Analysetests, bioinformatische Analytik und Interpretation der Daten
nach der Sequenzierung wird von myBioma durchgeflihrt. So gewahrleisten wir eine Standardisierung der
Verfahrensschritte, das fur die Mikrobiom-Untersuchung essentiell ist und den Vergleich zu

Folgeuntersuchungen ermaglicht.
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