Mikrobiombericht

Proben ID Probennahme Analysiert Material Labor
33581965 10.08.2025 10.09.2025 Stuhl labors.at

1. Mikrobielle Gesundheit

Mikrobielle Diversitét

Durchschnitt
I's ! Y
Die Gesamtvielfalt deiner Darmbakterien kdnnte besser sein. Unsere Tipps
unterstiitzen dich dabei, dein Darm-Mikrobiom zu starken und somit auch deine niedrig hoch
Gesundheit. 5 3 1
Artenreichtum: 179 (Durchschnitt: 202-322) Ve:besserbar!

Artengleichheit: 0,71 (Durchschnitt: 0,72-0,78)

M Wissenswertes

Die Diversitét (= mikrobielle Vielfalt) beschreibt die Verschiedenheit deines Darm-Mikrobioms und setzt sich aus Artenreichtum und Artengleichheit zusammen.
Die Diversitét ist der wichtigste Parameter, um die Gesundheit deines Darm-Mikrobioms zu analysieren. Sie misst, wie viele verschiedene Bakterienarten
(Artenreichtum) im Darm vorkommen und wie gleichméBig sie auf die einzelnen Arten verteilt sind (Artengleichheit).

Eine Bakteriengemeinschaft mit hoher Diversitét besteht also aus vielen verschiedenen Arten und die Individuen sind gleichmaBig verteilt.

Die Diversitat wird mit dem "Shannon-Index" berechnet - die Zahl, die du auf der Grafik siehst. Dieser Index wird in einer einzigen Zahl ausgedriickt und
berticksichtigt sowohl den Artenreichtum als auch die Artengleichheit (die Verteilung der Individuen auf diese Arten). Je héher der Wert, desto besser!

Forschungsergebnisse zeigen, dass eine geringe Diversitat mit verschiedenen Gesundheitsproblemen wie unter anderem entztindlichen Darmerkrankungen,
Fettleibigkeit, Stoffwechselstdrungen und Autoimmunerkrankungen in Verbindung stehen kann.

Artenreichtum: Gibt die Anzahl der verschiedenen Bakterienarten in einer Stuhlprobe an. Ein hoher Wert weist auf einen hohen Artenreichtum hin.

Artengleichheit: Gibt Aufschluss dartiber, wie ausgewogen die Haufigkeit der verschiedenen Bakterienarten ist. Eine gleichméaBigere Verteilung trégt dazu bei,
die Dominanz einiger weniger Arten zu verhindern, wodurch die Gemeinschaft weniger anfallig fiir Stérungen oder unglinstigen Veranderungen ist.

Dysbiose Index

Durchschnitt
Dein Darm-Mikrobiom ist in Balance. Es gibt keine Hinweise auf eine Dysbiose (=
Ungleichgewicht). niedrig hoch
0,16
Hervorragend!

M Wissenswertes

Eine Dysbiose beschreibt ein Ungleichgewicht deines Darm-Mikrobioms. Das bedeutet, dass potenziell schadliche Bakterien tiberwiegen und nitzliche
Bakterien verdrangt werden. Die Ursachen hierfiir kbnnen sehr vielféltig sein. Haufig liegt der Ursprung in einer unausgewogenen Eméahrung mit vielen
hochverarbeiteten Lebensmitteln, unglinstigen Lebensstilfaktoren wie Stress, Bewegungsmangel oder Schlafmangel sowie in der regelméBigen Einnahme von
Medikamenten. Auch bestimmte Erkrankungen, insbesondere chronisch entztindliche Darmerkrankungen, erhdhen das Risiko einer Dysbiose. Der Dysbiose-
Index misst den Schweregrad dieses unausgeglichenen Verhéltnisses. Er kann niitzlich sein, um Mikrobiom-Verénderungen wéahrend Behandlungen oder
Ermé&hrungsumstellungen zu tiberwachen.
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Enterotyp

Enterotyp 1: Bacteroides

Der Enterotyp 1 (,Bacteroides”) steht in Verbindung mit einer Erndhrung, die reich
an tierischen Lebensmitteln ist.

M Wissenswertes

Enterotypen teilen das Darm-Mikrobiom in 3 dominierende Bakteriengruppen ein, die sich als ,Basis-Mikrobiom* in den ersten Lebensjahren vor allem aufgrund
von genetischen Faktoren und Erndhrungsweisen festigen. Es gibt Hinweise, dass dein Enterotyp einen Einfluss darauf hat, welche Nahrungsmittel du
besonders gut verstoffwechseln kannst und wie effizient die Vitaminproduktion im Darm ist. Langfristige Eméhrungsgewohnheiten kénnen einen Einfluss auf
deinen Enterotyp haben, ebenso wie Alter, Gesundheitszustand und Medikamenteneinnahme.

Bitte beachte, dass diese Einteilung und dein Ergebnis nur eine Tendenz darstellt und sich die Typen tberlappen kénnen.

Enterotyp 1: Bacteroides

Der Enterotyp 1 zeichnet sich durch eine Dominanz der Bakteriengattung Bacteroides aus. Sie sind spezialisiert darin, Energie aus tierischem Protein,
geséttigten Fettséduren und einfachen Kohlenhydraten wie Zucker zu gewinnen. Der Kérper gewinnt seine Energie hauptséchlich aus Kohlenhydraten und
Proteinen. Zusatzlich produzieren diese Bakterien die Vitamine B2 (Riboflavin), B5 (Pantothenséure), B7 (Biotin), B9 (Folséure) und Vitamin C. Jedoch kann
beim Enterotyp 1 die Nahrstoffresorption manchmal ein wenig schlechter sein, deshalb ist hier besonders auf die Mikron&hrstoffversorgung zu achten.
Enterotyp 2

Der Enterotyp 2 (,Prevotella”) steht in Verbindung mit einer pflanzenbasierten Ernéhrung, die reich an Obst, Gemuse, Hilsenfrlichten und Vollkornprodukten ist.

Enterotyp 3

Der Enterotyp 3 (,Ruminococcus*) steht in Verbindung mit einer Eréhrung, die ausgewogen und reich an komplexen Kohlenhydraten, einschlieBlich
Ballaststoffen ist.

2. Darm-Korper-Interaktion

Geringer Support deines Imnmunsystems
Darm-Immun-Achse
T

Deine Darmbakterien kénnten widerstandsfahiger sein, um dein Immunsystem
noch effektiver zu unterstitzen. Unsere Tipps helfen dir, dein Darm-Mikrobiom zu
starken.

M Wissenswertes

Die Darm-Immun-Achse beschreibt den Zusammenhang und das Zusammenspiel vom Darm mit dem kdrpereigenen Immunsystem. Uber 70 % des
Immunsystems befindet sich im Darm und wird von den dort lebenden Bakterien untersttitzt. Bestimmte Bakterien aktivieren Immunzellen oder regulieren deren
Aktivitat und produzieren entziindungshemmende Substanzen wie kurzkettige Fettsuren. Die Gesundheit deines Darm-Mikrobioms ist entscheidend fiir ein
starkes Immunsystem.

Mittels einer Stuhlprobe kénnen so Rickschllsse auf die Starke und Widerstandsfahigkeit deines Immunsystems gezogen werden.
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Entziindungspotenzial

Du scheinst keine LPS-bedingten Entziindungsprozesse zu haben. Deine Werte
zeigen kein erhohtes entzlindliches Potenzial durch LPS in deinem Darm.

M Wissenswertes

@VIDABIOM/\

r4/4\ Niedriges

\ Entziindungspotenzial

Dein Ergebnis setzt sich aus 4 Stoffwechselwegen zur
LPS-Herstellung zusammen:

Zuckerbausteine fiir LPS
Erweiterte LPS-Bausteine
Oberflachen-Antigene
Vorstufe fur LPS

Das Entziindungspotenzial in deinem Darm kann anhand der Lipopolysaccharide (LPS) berechnet werden. LPS sind Molekuile, die in den Zellwéanden
bestimmter Bakterien vorkommen. Neueste Forschungsergebnisse zeigen, wie die Zusammensetzung des Darm-Mikrobioms (inklusive der Arten und Mengen

der LPS produzierenden Bakterien) das Immunsystem im Darm beeinflusst.

Bestimmte Bakterien kénnen die beschriebenen Stoffwechselwege nutzen, um LPS zu produzieren. Befinden sich in deinem Darm zu viele LPS-produzierende

Bakterien, ist das Potenzial fir Entziindungen erhoht.

Zudem sind der Dysbiose-Index und die Immunstérke wichtige Parameter, die das Entziindungspotenzial im Darm beeinflussen kénnen.

Darm-Haut-Achse

Dein Darm-Mikrobiom scheint eine gesunde Haut zu unterstiitzen.

M Wissenswertes

Geringe Neigung zu Hautproblemen

Geringe Neigung zu Akne
08000000000008

Hohe Neigung zu Neurodermitis

Hohe Neigung zu Psoriasis

Die Darm-Haut-Achse beschreibt den Zusammenhang zwischen dem Darm-Mikrobiom und der Hautgesundheit. Hauterkrankungen wie Akne, Neurodermitis
und Psoriasis sind haufig auf Entziindungen im Kérper zurlickzufiihren, die dann auf der Hautoberflache sichtbar werden. Darmbakterien kdnnen das
Immunsystem und Entziindungsprozesse im Kérper direkt regulieren. Daher ist es mdglich durch eine Analyse einer Stuhlprobe Riickschllsse auf die

Hautgesundheit zu ziehen.

Gewichtsmanagement

Deine Darmbakterien scheinen dich bei der nattirlichen Gewichtsregulierung gut
zu unterstitzen. Alles scheint im Gleichgewicht zu sein.

Geringe Neigung zu Untergewicht

Geringe Neigung zu Ubergewicht
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M Wissenswertes

Die Zusammensetzung der Darmbakterien beeinflusst verschiedene Aspekte des Stoffwechsels, wie z. B. auch die Energiegewinnung aus Nahrung. Mehrere
Studien zeigen, dass die Darmbakterien eine Rolle bei der Gewichtsregulierung spielen. Einige Bakterien werden mit einem schlanken Erscheinungsbild in
Verbindung gebracht, wéhrend andere méglicherweise eine Fettleibigkeit beglinstigen kénnen.

Es kann sein, dass in deinem Darm sowohl Bakterien vorhanden sind, die eher mit Untergewicht in Zusammenhang stehen, als auch Bakterien, die eher mit
Ubergewicht in Verbindung stehen.

Weitere wichtige Faktoren bei der Gewichtsregulierung sind unter anderem die Diversitat und von Bakterien produzierte kurzkettige Fettsauren.

3. Darmgesundheit

Geringe Neigung zum Leaky Gut Syndrom
Leaky-Gut-Syndrom A a Y

Es scheint keinen Zusammenhang zwischen deinen Darmbakterien und einem
Leaky-Gut-Syndrom zu geben. Deine Darmbakterien helfen gut dabei, die
Barrierefunktion deiner Darmschleimhaut zu erhalten.

M Wissenswertes

Das Leaky-Gut-Syndrom beschreibt eine erhohte Durchlassigkeit der Darmschleimhaut. Diese kontrolliert, welche Substanzen aus dem Darm in den
Blutkreislauf gelangen. Ist die Darmschleimhaut beeintrachtigt, kénnen unerwiinschte Substanzen in den Kérper gelangen und Entziindungen auslésen. Zur
Aufrechterhaltung einer intakten Darmschleimhaut ist ein gesundes Darm-Mikrobiom von groBer Bedeutung. Niitzliche Darmbakterien helfen, die Darmbarriere
zu starken und Entziindungen zu verringern. Bitte beachte, dass eine hohe Diversitat entscheidend flir eine gesunde Darmschleimhaut ist.

Geraten die Darmbakterien hingegen aus dem Gleichgewicht, kdnnen sich Bakterien vermehren, die GibermaBig Schleimhautzellen abbauen und die
Darmschleimhaut dadurch "léchriger" machen. Das kann zu einem Leaky-Gut-Syndrom beitragen. Eine beeintrachtigte Darmschleimhaut steht unter anderem
in Verbindung mit einem erh6hten Risiko fiir chronische Entziindungen, Nahrungsmittelunvertraglichkeiten, Autoimmunerkrankungen, Reizdarm-Symptomen
und Hauterkrankungen.

H Geringe Neigung zum Reizdarmsyndrom
Reizdarmsyndrom ge Neigung y

Es scheint keinen Zusammenhang zwischen deinen Darmbakterien und einem
Reizdarmsyndrom zu geben.

M Wissenswertes

Das Reizdarmsyndrom ist eine haufig vorkommende Stérung der Magen-Darm-Funktion, die durch Symptome wie Durchfall und/oder Verstopfung, Blahungen
und Bauchschmerzen gekennzeichnet ist. Studien zeigen, dass betroffene Personen oft eine ungiinstige Zusammensetzung und eine geringere Vielfalt der
Darmbakterien im Vergleich zu Personen ohne Reizdarmsyndrom haben. Es gibt zahlreiche Ursachen, die ein Reizdarmsyndrom auslésen oder Symptome
verschlimmern kénnen. Psychische Faktoren, wie Stress, scheinen dabei eine besonders groBe Rolle zu spielen. Zusatzlich gehdren Unterernahrung,
Nabhrstoffmangel, andere Krankheiten, Toxine, ein Mangel an Magensaure, Medikamente, Infektionen und ein Ungleichgewicht im Darm-Mikrobiom zu den
potenziellen Auslsern.
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Hohe Neigung zu SIBO
SIBO
LT

Dein Darm-Mikrobiom deutet auf eine mdgliche bakterielle Fehlbesiedelung im
Dulinndarm hin. Falls du unter Symptomen leidest, empfehlen wir dir, dich an eine
Arztin oder einen Arzt zu wenden.

M Wissenswertes

Bei SIBO (Small Intestinal Bacterial Overgrowth) handelt es sich um eine bakterielle Fehlbesiedelung im Diinndarm. Normalerweise befinden sich im Dinndarm
viel weniger Bakterien als im Dickdarm. Bei SIBO sind jedoch vermehrt Bakterien aus dem Dickdarm im Dinndarm angesiedelt. Ausloser dafiir sind meist eine
verlangsamte Verdauung oder anatomische Veranderungen nach Operationen. Die haufigsten Symptome sind Bléhungen, aber es kann auch zu anderen
Verdauungsstérungen und Nahrstoffméngel (vor allem Vitamin B12) kommen.

Forschungsergebnisse zeigen, dass eine bakterielle Fehlbesiedelung im Diinndarm auch Auswirkungen auf die Zusammensetzung der Bakterien im Dickdarm
hat. Dadurch kann eine Stuhlprobe Hinweise auf ein mégliches Vorhandensein von SIBO geben. Erwége bei einem positiven Ergebnis eine Arztin oder einen
Arzt aufzusuchen und einen zusétzlichen Atemtest durchzuflihren.

Glutensensitivitit Hohe Neigung zu Glutensensitivitat
LT

Die Zusammensetzung deines Darm-Mikrobioms deutet auf eine mégliche
Glutensensitivitat hin. Falls du unter Verdauungsproblemen oder -symptomen
leidest, empfehlen wir dir, dich an eine Arztin oder einen Arzt zu wenden.

M Wissenswertes
Glutensensitivitat bezeichnet eine Empfindlichkeit gegentiber Gluten, die jedoch nicht mit der Krankheit Zéliakie (Autoimmun-Reaktion) oder einer
Weizenallergie zusammenhéngt. Gluten ist ein Protein, welches sich in Getreide wie Weizen, Dinkel, Roggen und Gerste befindet. Nach dem Verzehr kommt

es bei Personen mit Glutensensitivitat meist zu Verdauungsproblemen oder Symptomen wie chronische Miidigkeit, Kopfschmerzen, etc.

Auf Basis von wissenschaftlichen Studien ist es nun méglich, einen Zusammenhang zwischen der Zusammensetzung des Darm-Mikrobioms und einer
maglichen Glutensensitivitét herzustellen.

4. Bakterienlisten

F/B-Verhaltnis

Dein F/B-Verhaltnis: 6,04
v

Referenz (%) 1,08 -2,03
Bakterium Haufigkeit (%) Referenz (%)
Bacteroidota 414,03 - o SOOoOOOOo — = 30,88-45,11
Firmicutes 18481 = SooCOOOOOs - = 48,28 - 63,47
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Probiotische Bakterien

Bakterium
Akkermansia muciniphila
Bifidobacterium
Bifidobacterium longum

Lactobacillus

Mucin-produzierende Bakterien

Bakterium
Akkermansia muciniphila

Bacteroides fragilis

Bacteroides thetaiotaomicron

Bifidobacterium

Faecalibacterium prausnitzii

Lactobacillus

Butyrat-produzierende Bakterien

Bakterium

Anaerostipes

Coprococcus

Eubacterium hallii group

Faecalibacterium prausnitzii

Roseburia

Subdoligranulum

Sulfat-reduzierende Bakterien

Bakterium

Bilophila

Bilophila wadsworthia

Desulfovibrio

Haufigkeit (%)

v
aaoaocoaoaoaoaoaomeomeaoes

Haufigkeit (%)

0,00

1,71

4000 o

0,19

1525

0,00

v

v

Haufigkeit (%)

0,10

12,50

0,11

15,25

10,22

0,86

Haufigkeit (%)

0,11

0,11

0,00 Y

Referenz (%)
== 0,00-1,56
- = 0,03-0,66
- = 0,00-0,36

-« 0,00-0,01

Referenz (%)
—= 000-156
-« 000-026
—= 002-065
—= 003-066
- 344-1131

-« 0,00-0,01

Referenz (%)
== 0,04-0,36
== 0,06-1,90
-« 0,00-0,09
- 3,44-1131
- 0,00-0,16

-« 030-250

Referenz (%)
== 0,02-0,25
- 0,00-0,24

-« 0,00-0,23
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Alle Bakterienstamme

@VIDABIOM/\

Stamm Gattung Haufigkeit (%) Referenz (%)
Actinobacteriota Actinomyces 0,01 M Keine Daten
Verrucomicrobiota Akkermansia 000 e e - 0,00-1,94
Bacteroidota Alistipes 1000 == e - 1,35-4,96
Firmicutes Anaerofilum 000 Yo o o - 0,00 - 0,01
Firmicutes Anaerostignum 0,02 M Keine Daten
Firmicutes Anaerostipes 0,10 = = R - - 0,04 -0,36
Firmicutes Anaerotruncus 0,00 Y e - 0,00-0,01
Bacteroidota Bacteroides 1378 = = - - - - - - 11,89 - 31,62
Bacteroidota Barnesiella 4 0,00 e —cecccacao- - 0,13-2,04
Actinobacteriota Bifidobacterium 0,19 - - e - 0,03 - 0,66
Desulfobacterota Bilophila 0,11 === e - 0,02-0,25
Firmicutes Blautia 004 oo - 0,00-0,16
Firmicutes Butyricicoccus 12085 == - - - - - - 4 0,11 -0,47
Bacteroidota Butyricimonas 100 ceccccccccccca= - 0,00-0,22
Firmicutes CAG-56 DO cooooooooommoooObhoo 0,00-0,12
Firmicutes Christensenellaceae R-7 group 0,09 - — Y - 0,05-1,83
Firmicutes Clostridium sensu stricto 1 1202] coccececcccccaca= - 0,00-0,11
Firmicutes Colidextribacter 1019 - S - 0,05-0,19
Actinobacteriota Collinsella 10,00 == Soooooooe oo 0,02-0,22
Bacteroidota Coprobacter 000 e e - 0,00-0,24
Firmicutes Coprococcus 12250 == A 0,06 - 1,90
Firmicutes Defluviitaleaceae UCG-011 000 e - 0,00-0,03
Desulfobacterota Desulfovibrio 000 e a== - 0,00-0,23
Firmicutes Dialister 0,00 Y - 0,00 - 2,50
Firmicutes Dielma 000 coceccccccecaae= - 0,00-0,01
Firmicutes DTU089 002 cacccaacaaammoma- - 0,00 - 0,02
Actinobacteriota Eggerthella 0,01 M Keine Daten
Firmicutes Eisenbergiella B 10 M - 0,00 - 0,02
Actinobacteriota Enterorhabdus 0,00 "o oo o - 0,00-0,01
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@VIDABIOM/\

Stamm Gattung Haufigkeit (%) Referenz (%)
Firmicutes Erysipelatoclostridium 12008 cocccccccccacaa= Vo 0,00 - 0,05
Firmicutes Erysipelotrichaceae UCG-003 0,28 w = . A, - 0,03-0,33
Proteobacteria Escherichia-Shigella 0,00 Y e - 0,00-0,07
Firmicutes Eubacterium eligens group 2409 - - - - - - - - 0,25-2,68
Firmicutes Eubacterium hallii group M0 cocnccccccacacae= A4 - 0,00 - 0,09
Firmicutes Eubacterium nodatum group 0,00 Y - 0,00 - 0,02
Firmicutes Eubacterium oxidoreducens group 0,00 Y - - 0,00 - 0,05
Firmicutes Eubacterium ruminantium group 000 e e - 0,00-0,13
Firmicutes Eubacterium siraeum group 4 0,00 v - - - - - - 0,01-1,49
Firmicutes Eubacterium ventriosum group 12019 == Sooooooooc - 0,01-0,15
Firmicutes Eubacterium xylanophilum group 0,05 = e e - 0,00-0,37
Firmicutes Faecalibacterium 119,63 = - o - - - pA 6,02 - 15,78
Firmicutes Faecalitalea 0,01 M Keine Daten
Firmicutes Family XIIl AD3011 group 0,01 - e - 0,00 - 0,08
Firmicutes Family Xl UCG-001 0 J A - 0,00-0,03
Firmicutes Flavonifractor 102 ccmccccccccacaacaa - 0,00 - 0,06
Firmicutes Fournierella 0,00 Y e - 0,00 - 0,01
Firmicutes Frisingicoccus 0,02 v Keine Daten
Firmicutes GCA-900066575 2023 == - - - - - 0,01 -0,08
Actinobacteriota Gordonibacter 0,01 M Keine Daten
Proteobacteria Haemophilus 0,03 = o oo e o o - 0,00-0,12
Firmicutes Holdemanella 0,00 Y e - 0,00 - 0,09
Firmicutes Holdemania DA coocooooooooae = 0,00 - 0,05
Firmicutes Hungatella 0,02 M Keine Daten
Firmicutes Hydrogenoanaerobacterium 0 J A - 0,00 - 0,01
Firmicutes Intestinibacter 2066 anemen oo omemonnnono- = 0,00-0,03
Firmicutes Intestinimonas 0083 ceccccccceccacaa= - 0,00 - 0,06
Firmicutes Lachnoclostridium 40,15 m= S PV oo 0,15-0,82
Firmicutes Lachnospira 12920 == - - - --- - 0,35-2,63
Firmicutes Lachnospiraceae FCS020 group 1046 = = e Y - 0,03-0,37
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Stamm

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Bacteroidota

Firmicutes

Firmicutes

Proteobacteria

Bacteroidota

Bacteroidota

Proteobacteria

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Bacteroidota

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Firmicutes

Gattung

Lachnospiraceae NC2004 group

Lachnospiraceae ND3007 group

Lachnospiraceae NK4A136 group

Lachnospiraceae UCG-001

Lachnospiraceae UCG-004

Lachnospiraceae UCG-008

Lachnospiraceae UCG-010

Lactobacillus

Lactococcus

Marvinbryantia

Merdibacter

Monoglobus

Moryella

Negativibacillus

NK4A214 group

Odoribacter

Oscillibacter

Oscillospira

Oxalobacter

Parabacteroides

Paraprevotella

Parasutterella

Peptococcus

Phascolarctobacterium

Phocea

Prevotella

Pseudoflavonifractor

Romboutsia

Roseburia

Ruminococcus

Haufigkeit (%)
049 ==
1283 w=
1038 ==
1077 ——
1089 ==
0,00 %
4000 ==
0,00 %
0,00 ==
0,00 % -
0,00 ==
104 ——
0,00 ==
003 ——
055 ==
4000 o
1034 ==
001 ~¥
0,00 ==
4000 “a
0,00 ==
0,76 ——
0,02 ==
0,62 ——
0,00 ==
0,00 %
1006 ——
0,00 %
12022 ==

147 ==

v
maemomomoemeeemameme

@VIDABIOM/\

Referenz (%)

0,02-1,00

0,24 -2,58

0,00-0,28

0,02-0,51

0,00-0,29

0,00-0,05

0,03-0,27

0,00 - 0,01

0,00-0,01

0,00 - 0,02

0,00-0,01

0,07 -0,37

0,00 - 0,05

0,00-0,08

0,00-0,95

0,11-0,41

0,03-0,31

0,00-0,11

0,00-0,03

0,94 - 3,59

0,00 - 0,36

0,01-0,80

0,00-0,03

0,00-2,07

0,00 - 0,01

0,00 - 11,55

0,00-0,01

0,00-0,01

0,00-0,16

0,15-1,95
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Stamm
Firmicutes
Firmicutes
Actinobacteriota
Actinobacteriota
Firmicutes
Firmicutes
Proteobacteria
Firmicutes
Patescibacteria
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes
Firmicutes

Verrucomicrobiota

5. Empfehlungen

Gattung

Ruminococcus torques group

Sellimonas

Senegalimassilia

Slackia

Streptococcus

Subdoligranulum

Sutterella

Terrisporobacter

TM7x

Turicibacter

Tuzzerella

Tyzzerella

UBA1819

UCG-002

UCG-003

UCG-005

UCG-009

Veillonella

Victivallis

Genligend Flussigkeit

Ausreichend Flussigkeit ist wichtig fir eine gesunde Darmflora
und Verdauung. Ein gut hydrierter Darm fordert das Wachstum
niitzlicher Bakterien und verringert das Risiko von Verstopfung.
Um das bakterielle Gleichgewicht zu untersttitzen, trinke
regelméaBig Wasser und Krautertees. Hydriert zu bleiben schafft
ein gesundes Darmmilieu, das die richtige Funktion des

Mikrobioms untersttzt.

Haufigkeit (%)

0,00 ¥

0,01

0,00 ¥

0,00

0,05

0,86

< 0,00

0,00

0,00

0,02

0,01

0,01

0,03

0,53

10,28

+ 0,00

0,00

10,60

0,00 ¥

v

v

v

@VIDABIOM/\

Referenz (%)
0,00-0,11
Keine Daten
0,00 -0,02
0,00-0,02
0,03-0,31
0,30-2,50
0,02-245
0,00-0,02
0,00-0,03
0,00-0,06
Keine Daten
0,00-0,11
0,00 -0,05
0,03-0,63
Yo 0,00-0,18
0,02-0,54
0,00-0,01
o 0,00-0,15

0,00-0,24

Wabhle folgende Getranke:

« Wasser: Ziel sind mindestens acht Gléser taglich, um frisch zu

bleiben.

- Krautertees: Integriere Ingwer- oder Pfefferminztee fiir die

Verdauungsunterstiitzung.

« Infused Water: Fiige fur Abwechslung und Geschmack Zitronen-,

Gurkenscheiben oder Minzblatter hinzu.

« Kokoswasser: GenieBe es als nattirliche Elektrolytquelle nach

intensiver Aktivitat.

Proben ID: 33581965

8 informe@vidabioma.eu

(] https:/Avidabioma.eu/

Seite 10/21



Mikrobiombericht

Vermeide Zucker und SiiBstoffe

Ein hoher Konsum von Zucker und kunstlichen StiBstoffen
kann negative Auswirkungen auf dein Darm-Mikrobiom haben
und das Wachstum niitzlicher Bakterien beeintrachtigen. Da
dein Mikrobiom Anzeichen von Ungleichgewicht zeigt, ist es
wichtig, den Zuckerkonsum zu reduzieren und natirliche stiBe
Alternativen zu priorisieren. Durch die Senkung der
Zuckerzufuhr kannst du eine Umgebung schaffen, die die guten
Bakterien in deinem Darm besser unterstiitzt. Beginne,
schrittweise Anpassungen an deiner Erndhrung vorzunehmen,
um den Konsum von zuckerhaltigen Lebensmitteln und
Getranken zu reduzieren und stattdessen auf Vollwertkost und
natlirliche StiBstoffe zu setzen.

Fermentierte Lebensmittel

Fermentierte Lebensmittel sind hervorragende Verbindete fir
deinen Darm. Sie bringen Probiotika in dein System ein,
wodurch die vorhandenen niitzlichen Bakterien gestérkt werden
und ein Ungleichgewicht, das in deinen Mikrobiom-Ergebnissen
angezeigt wird, bekampft wird. RegelmaBiger Verzehr
fermentierter Lebensmittel kann ein gestinderes mikrobielles
Umfeld in deinem Darm unterstitzen. Um deine Probiotika-
Aufnahme zu maximieren, solltest du mehrmals pro Woche
verschiedene fermentierte Lebensmittel in deine Erndhrung
einbauen.

2 Mediterrane Quinoa-Schale

Zutaten:

1 Tasse Quinoa

2 Tassen Wasser

1 Tasse Kichererbsen, gekocht

1/2 Tasse Kirschtomaten, halbiert

1/2 Gurke, gewdrfelt

1/4 Tasse Kalamata-Oliven, in Scheiben geschnitten
1/4 Tasse rote Zwiebel, diinn geschnitten
1/4 Tasse Feta-Kéase, zerbroselt (optional)
1 Essloffel Olivendl

Saft von 1 Zitrone

Salz und Pfeffer nach Geschmack

Zubereitung:
1. Spiile den Quinoa unter kaltem Wasser ab.

o

Wahle gesuindere Alternativen zu zugesetztem Zucker:

Frisches Obst: Greife zu stiBen Fruchtsnacks statt zu zuckerhaltigen
Leckereien.

Honig und Ahornsirup: Verwende diese natrlichen StiBstoffe in
MaBen.

Dunkle Schokolade: GenieBe ein kleines Stiick als Nachspeise,
wenn es wenig Zucker enthalt.

UngesuBter (pflanzlicher) Joghurt: Wahle dies als probiotische Basis
und flige Friichte fir den Geschmack hinzu.

Mache fermentierte Lebensmittel zu einem festen Bestandteil deines
Alltags:

(Pflanzlicher) Joghurt und Kefir: GenieBe sie mit Obst zum Friihstlick
oder in Smoothies.

Sauerkraut und Kimchi: Serviere sie zu Hauptgerichten oder als
Toppings. Sei vorsichtig, wenn du allergisch gegen Fisch bist. Kimchi
wird oft mit Fischsauce gewlrzt. Dann ist es besser, auf eine vegane
Version von Kimchi zurlickzugreifen.

Kombucha: GenieBe dieses sprudelnde Getrank als erfrischende
Limonade.

Miso: Mische es in Suppen, Dressings oder Marinaden fiir einen
reichen Geschmack. Miso wird traditionell aus Sojabohnen
hergestellt, es gibt aber auch Varianten aus Kichererbsen, Gerste
oder Reis.

2. In einem Topf Quinoa mit Wasser vermengen und zum Kochen bringen. Hitze reduzieren und zugedeckt 15 Minuten kécheln lassen, bis der Quinoa durch ist.
3. In einer groBen Schissel gekochten Quinoa, Kichererbsen, Kirschtomaten, Gurke, Oliven, rote Zwiebel und Feta-Kase vermengen.

4. Mit Olivendl und Zitronensaft betraufeln.
5. Mit Salz und Pfeffer wiirzen.
6. Alles gut vermischen und warm oder kalt servieren.

GenieBe eine proteinreiche Quinoa-Bowl, verfeinert mit den Aromen des Mittelmeers.

Proben ID: 33581965
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B-Vitamine

B-Vitamine unterstiitzen das Wachstum von Butyrat-
produzierenden Bakterien, die entziindungshemmend und fiir
die Darmgesundheit unerlasslich sind.

Integriere diese pflanzlichen Lebensmittel mit einem hohen Gehalt an B-
Vitaminen:

- Spinat und Blattgemtise: Vollgepackt mit B-Vitaminen, perfekt fiir
Salate, Smoothies oder gekochte Gerichte.

« Sonnenblumenkerne: Ein nahrhafter Snack oder als Topping fiir
Gerichte oder Salate, reich an B-Vitaminen.

« Kichererbsen: Hervorragende Quelle fir B-Vitamine, ideal in Salaten,
Suppen oder als Hummus.

« SuBkartoffeln: Nahrstoffreich mit einem hohen B-Vitamingehalt, ideal
zum Rasten, in Eintdpfen oder als Plree.

Verwende Guarkernmehl und Akazienfaser
Sowohl Guarkernmehl als auch Akazienfaser sind Ballaststoffe,
die auch bei einer empfindlichen Verdauung gut vertragen
werden. Sie kdnnen als unterstiitzende MaBnahme fir die
Darmgesundheit vorteilhaft sein. Beginne mit kleinen Mengen
(etwa einem halben Teeldffel) dieser Ballaststoffe und erhéhe
allmahlich.

Beginne mit kleinen Mengen dieser Ballaststoffe und erhéhe sie
allmahlich:

« In (pflanzlichem) Joghurt oder Smoothies: Flige Guarkernmehl oder
Akazienfaser deinem Joghurt oder Smoothie hinzu.

« In Wasser: Lose sie in einem kleinen Glas Wasser auf und trinke es
anschlieBend, um einen zuséatzlichen Ballaststoffschub zu erhalten.

« Nahrungsergénzung: Uberlege, Ergénzungsmittel zu verwenden, die
diese Ballaststoffe fur gesundheitliche Vorteile im Darm kombinieren,
wie myBioma Balance, das beide enthalt und leicht in deine Routine
zu integrieren ist.

Greife zu Prébiotika

Prabiotika dienen als Nahrung fiir die Bewohner deines Darms,
férdern die Produktion von kurzkettigen Fettséuren, wirken
Entziindungen entgegen und haben positive Auswirkungen auf
das Immunsystem.

Integriere prébiotische Lebensmittel mindestens 4 Mal pro Woche in deine
Mahlzeiten:

« Chicorée, Zwiebeln und Knoblauch: Verleihe deinen Gerichten
zusétzlichen Geschmack und wertvolle N&hrstoffe, indem du diese
aromatischen Zutaten integrierst.

« Hafer: GenieBe Haferflocken als Porridge zum Frihstiick, garniert mit
Nussmus und frischen Beeren.

« Artischocken: Bereichere gebackene Gerichte oder geréstetes
Gemlise mit dem einzigartigen Geschmack von Artischocken.

« Topinambur-Gratin: Fuge fein geschnittenen Topinambur deinem
Kartoffelgratin hinzu.
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¢y Linsen Curry

Zutaten:

Linsen - 1 Tasse
Kurkuma - 1 Essloffel
Kokosmilch - 400 ml
Spinat - 2 Tassen

Zwiebel - 1 groBe
Knoblauch - 3 Zehen
Ingwer - 2 cm Stiick
Tomaten - 2 mittelgroBe
Kreuzkimmel - 1 Teel6ffel

Zubereitung:
1. Spule die Linsen ab und stelle sie zur Seite.

(&3)) VIDABIOMA

2. Brate die gehackte Zwiebel, den gehackten Knoblauch und geriebenen Ingwer in einem Topf an.

3. Fuge Kurkuma und Kreuzkiimmel hinzu und riihre kurz um, damit sich die Aromen entfalten.

4. Gib die Tomaten und Linsen hinzu und riihre gut um.
5. GieBe die Kokosmilch dazu und lasse alles kcheln.
6. Ruhre den Spinat kurz vor dem Servieren ein.

Ein herzhaftes und gesundes Curry, das deinen Darm und dein Immunsystem fit halt.

Gut vertréagliche Friichte

Fir Personen, die ein erhohtes Risiko flr eine
Dunndarmfehlbesiedelung haben oder bereits Symptome
erleben sind bestimmte Friichte in der Regel leichter verdaulich
als andere. Gut verdauliche Friichte kénnen essenzielle
Néahrstoffe liefern, ohne Beschwerden zu verschlimmern.
Bestimmte Lebensmittel solltest du nur dann reduzieren oder
meiden, wenn sie tatséchlich Symptome auslésen oder
verschlimmern. Sind sie flr dich gut vertraglich, bleibe bei
diesen Lebensmitteln, um die Vielfalt deiner Ernéhrung zu
erhalten — eine wichtige Grundlage fir eine gesunde Darmflora.

Vielféltige Friichte und Gemiise

Der Verzehr verschiedener Friichte und Gemd(ise bereichert
deine Erahrung mit unterschiedlichen Ballaststoffen, Vitaminen
und Mineralstoffen, die die Darmgesundheit férdern. Vielfalt
nahrt verschiedene Stamme nuitzlicher Bakterien und
unterstitzt ein diverses Darm-Mikrobiom, das flir eine optimale
Verdauung unerlésslich ist. Das Ergebnis ist ein
ausbalanciertes Verdauungssystem, das weniger anfallig fur
Verdauungsstodrungen ist. Wenn du bei der Auswahl von Obst
und Gemuse auf Farbe und Vielfalt achtest, kannst du eine
ausgewogene und unterstitzende Ernahrung sicherstellen.

Wahle gut vertragliche Friichte zur Unterstiitzung der Verdauung:

« Himbeeren: Reich an Ballaststoffen und Antioxidantien.

« Ananas: Enthélt Verdauungsenzyme und ist sanft zum Magen.

« Bananen: Leicht verdaulich und eine gute Kaliumquelle.

« Blaubeeren: Reich an Vitaminen und gut fir die Darmgesundheit.
« Orangen: Spenden Flissigkeit und liefern Vitamin C.

Stelle eine bunte Auswahl an Friichten und Gemdise in den Mittelpunkt
deiner Erndhrung.

« SuBkartoffeln: Im Ofen braten oder als Beilage stampfen.
« Karotten: Roh mit Hummus oder gediinstet genieen.

« Beeren: In Smoothies oder Joghurt als natlrliche StBe hinzufligen.

« Zitrusfrichte: In Salaten verwenden oder frisch als Snack.

Proben ID: 33581965
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Vermeide fettige Lebensmittel

Frittierte und fettige Lebensmittel kdnnen die Verdauung
verlangsamen und die Symptome einer
Diinndarmfehlbesiedelung (SIBO) verschlechtern. Bei SIBO
oder einem erhéhten Risiko dafiir ist es entscheidend, die
Darmbewegung zu férdern, um einem iberméBigen
Bakterienwachstum entgegenzuwirken.

O Gerbstete SiiBkartoffel- und Schwarze-Bohnen-Tacos

Zutaten:

2 SuBkartoffeln, gewdirfelt

1 Dose schwarze Bohnen, abgespiilt und abgetropft
1 Avocado, in Scheiben geschnitten

1/2 Tasse Rotkohl, gehobelt

1 Limette, ausgepresst

1 Essléffel Olivendl

100% Mais-Tortillas

Zubereitung:
1. Heize den Ofen auf 200°C vor.

2. Mische die gewdrfelten StiBkartoffeln mit Olivendl und einer Prise Salz.

Reduziere den Verzehr von fettigen Lebensmitteln, um eine gesunde
Verdauung zu férdern:

Begrenze frittierte Lebensmittel: Vermeide groBe Mengen an
frittierten und fettigen Lebensmitteln, da sie die Verdauung
beeintéchtigen und zu SIBO-Symptomen beitragen kénnen.

Wahle gestindere Fette: Verwende gesunde Fette wie Olivendl oder
Avocado in MaBen, um die Verdauungsgesundheit zu unterstitzen.
Diese Fette kdnnen essentielle Nahrstoffe liefern, ohne die
Darmbewegung zu beeintrachtigen.

Integriere Niisse und Samen: Flige 1-2 Essléffel Niisse und Samen,
wie Mandeln oder Chiasamen, zu deinen Mahlzeiten hinzu, um die
Aufnahme gesunder Fette zu erhéhen und die Darmfunktion zu
fordern.

Achte auf bewusste PortionsgréBen: Vermeide groBe Mengen Fett in
einer einzigen Mahlzeit, um die naturliche Darmbewegung nicht zu
verlangsamen.

3. Verteile sie auf einem Backblech und réste sie 25-30 Minuten lang, bis sie weich sind.

4. Erwarme die Mais-Tortillas in einer Pfanne ohne Ol bei mittlerer Hitze.

5. Flle jede Tortilla mit gerdsteter StiBkartoffel, schwarzen Bohnen, Avocadoscheiben und Rotkohl.

6. Traufle etwas Limettensaft dartiber, bevor du servierst.

Tacos, voller Ballaststoffe und Geschmack!

Hier ist eine kurze Aufschliisselung, wie du deine Darmgesundheit stérken kannst:

- Bleibe Hydriert: Ausreichend Flissigkeit ist entscheidend fiir eine gesunde Darmschleimhaut und Verdauung. Genug Wasser und Kréutertees zu trinken,
unterstiitzt nitzliche Bakterien und reduziert das Risiko von Verstopfung, wodurch ein gesundes Umfeld fiir dein Mikrobiom geschaffen wird.

« Zuckerkonsum reduzieren: Ein hoher Konsum von Zucker und kinstlichen StiBstoffen kann deinem Darm-Mikrobiom schaden. Da dein Mikrobiom
Anzeichen eines Ungleichgewichts zeigt, wird eine Reduzierung von Zucker und die Wahl nattirlicher StiBalternativen die guten Bakterien in deinem Darm

besser unterstitzen.

- Fermentierte Lebensmittel essen: Fermentierte Lebensmittel flilhren Probiotika ein, stérken niitzliche Bakterien und bek&mpfen Ungleichgewichte in
deinem Mikrobiom. Baue mehrmals pro Woche verschiedene fermentierte Lebensmittel in deine Ernahrung ein, um ein gestinderes mikrobielles Umfeld zu

fordern.

« Leicht Verdauliche Friichte Wahlen: Fur Personen mit SIBO-Risiko oder Symptomen sind einige Friichte leichter verdaulich. Nimm diese zu dir, um
essentielle Nahrstoffe zu erhalten, ohne Beschwerden zu verschlimmern, aber eliminiere Lebensmittel nur, wenn sie Probleme verursachen, um die Vielfalt

deiner Ernahrung zu erhalten.

« Vielféltiges Obst und Gemiise essen: Eine Vielfalt an Obst und GemUse bietet unterschiedliche Ballaststoffe, Vitamine und Mineralien, die die
Darmgesundheit fordern, indem sie verschiedene niitzliche Bakterienstdmme néhren. Dies unterstltzt ein ausgeglichenes Verdauungssystem, das

weniger anfallig fur Verdauungsstérungen ist.

Proben ID: 33581965
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« Frittierte und fettige Lebensmittel meiden: Frittierte und fettige Lebensmittel kdnnen die Verdauung verlangsamen und SIBO-Symptome verschlimmern.
Wenn du SIBO hast oder ein Risiko dafiir besteht, ist es wichtig, die Darmbewegung zu férdern, indem du diese Lebensmittel meidest, um bakteriellem
Uberwuchs vorzubeugen.

« B-Vitamine zu dir nehmen: B-Vitamine sind wichtig, da sie das Wachstum von Butyrat-produzierenden Bakterien unterstitzen, die
entziindungshemmende Eigenschaften haben und fiir die Aufrechterhaltung einer guten Darmgesundheit unerlésslich sind.

- Guarkernmehl und Akazienfaser hinzufiigen: Guarkernmehl und Akazienfaser sind gut vertrégliche Ballaststoffe, die die Darmgesundheit unterstiitzen
kdnnen. Beginne mit kleinen Mengen (ein halber Teeléffel) und erhdhe diese allméhlich, um Beschwerden zu vermeiden.

- Prabiotika einbeziehen: Prébiotika sind fiir deinen Darm unerlésslich, da sie als Nahrung fiir niitzliche Bakterien dienen. Sie férdern die Produktion von
kurzkettigen Fettséuren, wirken Entziindungen entgegen und beeinflussen dein Immunsystem positiv.

6. Uber uns

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

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

Die Innovation der VIDABIOMA Analyse steckt in der einzigartigen Verkniipfung von Next-Generation-DNA-Sequenzierung (NGS) mit einer wachsenden
Wissensdatenbank Uber die Interaktionen des Mikrobioms mit, dem menschlichen Organismus.

Methoden & Einschrankungen

Bei der VIDABIOMA Mikrobiom-Analyse wird aus der Stuhlprobe die bakterielle DNA extrahiert, ein Makergen (16S), das in allen Bakterien vorhanden ist, durch
Polymerase-Kettenreaktion (PCR) ampliziert und anschlieBend mittels Next-Generation-DNA-Sequenzierung (NGS) analysiert. NGS ist eine Methode zur
genauen Bestimmung von einzelnen DNA-Basenpaaren. MoringaGarden B.V. analysiert die einzelnen DNA-Basenpaare von Darmbakterien, was die
Identifizierung von kultivierbaren, als auch nicht-kultivierbare Bakterien erméglicht. Die Sequenzdaten werden unter Verwendung eines eigenen
phylogenetischen Analysealgorithmus verarbeitet. Diese Analyse flihrt zur Identifizierung deines bakteriellen Darm-Mikrobioms.

Die Entwicklung des Analysetests sowie die bioinformatische Analytik und Interpretation der Daten nach der Sequenzierung wird von MoringaGarden B.V.
durchgefiihrt. So gewahrleistet das Unternehmen eine Standardisierung der Verfahrensschritte, welche fiir die Mikrobiom-Untersuchung essenziell ist und den
Vergleich zu Folgeuntersuchungen erméglicht.

@ Bitte beachte
Der Nachweis eines Mikroorganismus durch diesen Test bedeutet nicht, dass es sich um eine Krankheit handelt. In &hnlicher Weise schlieBt 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 fiir etablierte Methoden zur Identifizierung von Mikroorganismen oder ihres antimikrobiellen Empfindlichkeitsprofils.

Die analysierten Daten werden mit speziellen phylogenetischen Analysealgorithmen untersucht, um prézise Ergebnisse zu erzielen, auf deren Grundlage dein Mikrobiom-Bericht erstellt
wird. Hierfirr werden die neuesten wissenschaftlichen Erkenntnisse verwendet. Diese Machine Learning Algorithmen werden, mit den héchsten Standards im Bezug auf Datenschutz
und Datensicherheit, in den Kapiteln Darmgesundheit und Darm-Kérper-Interaktion (auBer Entziindungspotenziale) eingesetzt, um die Neigung des Mikrobiomprofils einer Probe zu dem
Profil der Proben von Personen mit spezifischen Merkmalen zu bestimmen. Die Zusammenfassung im Kapitel "Empfehlungen" wurden mithilfe von Kl erstellt.

Wir Gbernehmen keine Haftung fiir gesundheitliche Entscheidungen, die auf Basis der Testergebnisse getroffen werden.
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