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Liebe Frau Musterfrau,

wir danken Ihnen herzlich dafür, dass Sie sich für eine Darmmikrobiom-Analyse bei uns entschieden haben.

Im Folgenden möchten wir kurz erklären, wie Sie diesen Bericht lesen können. Zunächst erhalten Sie eine grafische und
schriftliche Zusammenfassung Ihres Berichts, inklusive Gesamtbeurteilung und einem Maßnahmenplan. Alle in dieser
Zusammenfassung gezeigten Untersuchungen werden in den folgenden Kapiteln erneut aufgegriffen und ausführlich
erklärt.

Jedes Kapitel beginnt mit einer Einführungsseite, die erklärt, welche Untersuchungen in dem Kapitel zu finden sind und
warum wir diese durchführen. Die Ergebnisse der einzelnen Untersuchungen sind stets nach der gleichen Struktur
aufgebaut:

1. Ergebnisdarstellung mit Abbildung

2. Erklärtext, der Hintergrundinformationen sowie neueste wissenschaftliche Erkenntnisse zu der Untersuchung
enthält

Dieser Bericht enthält verschiedene Abbildungen, die auf den ersten Blick vielleicht kompliziert wirken. Daher möchten
wir Ihnen an einem Beispiel kurz erläutern, was all die Zahlen bedeuten:

Die Zahlen links und rechts an der Abbildung zeigen das Minimum und Maximum der Darstellung. Die fett
gedruckte Zahl markiert den Übergang von unauffällig (grün) zu grenzwertig (gelb) und dient somit als
Referenzwert. Sie findet sich auch links neben der Abbildung wieder. Der Strich zeigt, wo sich Ihr Ergebnis
einordnet. Je nachdem ob ein hoher oder geringer Anteil eines Bakteriums vorteilhaft ist, befindet sich der grüne
Bereich in der Abbildung links oder rechts. Bei einigen Bakterien sind sowohl zu niedrige als auch zu hohe Werte
ungünstig. Deshalb haben die Abbildungen bei diesen Bakterien auf beiden Seiten gelbe und rote Bereiche. Der
Bereich, in dem Ihr Wert liegt (rot, gelb, grün), wird groß und skaliert dargestellt, während die anderen Bereiche nur
als schmale Balken angedeutet werden.

Die Werte für Minimum und Maximum basieren auf unserer Referenzkohorte. Es kann daher gelegentlich vorkommen,
dass Ihr Wert das Minimum unter- oder das Maximum überschreitet. In diesem Fall verlängert sich die Abbildung
entsprechend nach links oder rechts und der Strich für Ihren Wert platziert sich vor dem Minimum bzw. hinter dem
Maximum.

Wir wünschen Ihnen viel Freude beim Lesen des Berichts und beim Erforschen Ihres Darmmikrobioms. Wir hoffen, dass
diese Informationen dazu beitragen, Ihre Gesundheit zu verbessern oder zu erhalten.

0 0,1 0,3 4,39

Minimum MaximumSchwellwert:
unauffällig - grenzwertig

Schwellwert:
grenzwertig - auffällig

Ihr Wert
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Ihre Analyseübersicht

Hier finden Sie eine grafische Übersicht der Analyseergebnisse Ihrer Mikrobiom-Untersuchung.

Was bedeutet rot, gelb, grün?

deutlich
vermindert

leicht
vermindert

unauffällig
deutlich
erhöht

leicht
erhöht

Mikrobielle Diversität

Artenvielfalt

Mikrobielle Diversität (Shannon-Index)

Enterotyp

Ihr Enterotyp Enterotyp 1

Ein westlicher/städtischer Lebensstil
(Ernährungsweise, Hygiene und körperliche Aktivität)
begünstigt die Ausbildung dieses Enterotyps.

Energiestoffwechsel

Akkermansia muciniphila

Christensenella spp.

Faecalibacterium prausnitzii

Anaerobutyricum hallii

Intestinale Beschwerden

Sekundäre Gallensäure-bildende Bakterien

Histamin-bildende Bakterien

Methanobrevibacter

H2S-bildende Bakterien

Ammoniak-bildende Bakterien

unauffällig

Darmbarriere & Entzündungen

Buttersäure-bildende Bakterien

Milchsäure-bildende Bakterien

Schleim-verwertende Bakterien

Enterobakterien

Hormone

Beta-Glucuronidase-bildende Bakterien

Equol-bildende Bakterien

Kreislauf & Niere

TMA-bildende Bakterien

Oxalat-abbauende Bakterien

Phenol-bildende Bakterien

Indoxylsulfat-bildende Bakterien

Hefen

Candida
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Ergebnisinterpretation

Zusammenfassung

Mikrobielle Zusammensetzung
Die mikrobielle Diversität in Ihrer Probe liegt im Normalbereich. Je höher die Diversität, desto stabiler ist das Mikrobiom
und desto besser kann es auf krankheitsbedingte Veränderungen des Darmmilieus reagieren. Die Zusammensetzung
Ihres Mikrobioms auf Ebene der Bakterienstämme zeigt Abweichungen von unserer Referenzgruppe. Ihre Werte für
Bakterien des Stammes Proteobacteria sind erhöht. Unter den Proteobacteria gibt es besonders viele Bakterien, die
entzündungsfördernde Stoffe produzieren und in einer entzündlichen Umgebung gut wachsen. Erhöhte Werte zeigen
sich gehäuft bei Personen mit einem Reizdarmsyndrom, wie von Ihnen im Fragebogen angegeben. Ihrem Mikrobiom
wurde der Enterotyp 1 zugeordnet. Faktoren, die mit einem westlichen Lebensstil in Verbindung stehen, wie die
Ernährungsweise, Hygiene und körperliche Aktivität, begünstigen die Ausbildung dieses Enterotyps. Eine fleischhaltige
Mischkost, wie Sie im Fragebogen angegeben haben, ist typisch für diesen Enterotyp.

Energiestoffwechsel
Die Werte einzelner Darmbakterien, die sich positiv auf Ihre Stoffwechselgesundheit auswirken können (z.B. auf den
Blutzuckerspiegel oder die Blutfettwerte), sind verringert. Insgesamt hat Ihr Mikrobiom jedoch ein durchschnittliches
Potential zu einem gesunden Stoffwechsel beizutragen.

Intestinale Beschwerden
Sie haben erhöhte Werte für Bakterien, die mit spezifischen Darmproblemen in Zusammenhang stehen:
Mikroorganismen, die durch die Bildung von Methan zu Blähungen und Verstopfungen führen können, kommen
deutlich vermehrt vor. Dies kann mit der von Ihnen im Fragebogen angegebenen geringen Darmaktivität und den von
Ihnen angegebenen Verstopfungen in Zusammenhang stehen.

Darmwand & Entzündungen
Die Werte Ihrer immunmodulierenden Bakterien, die einen Einfluss auf die Darmbarriere haben, sind in keinem guten
Bereich. Bakterien, die die Funktion der Darmwandzellen durch die Bildung von Buttersäure unterstützen und
entzündungshemmend wirken, sind verringert. Enterobakterien sind erhöht, was zu einer Beeinträchtigung der
Darmwand und einer erhöhten entzündlichen Aktivität führen kann.

Kreislauf & Niere
Sie haben erhöhte Werte für bakterielle Gruppen, die einen ungünstigen Einfluss auf das Herz-Kreislauf-System haben:
Bakterien, die durch die Bildung von Trimethylamin einen schädlichen Einfluss auf die Gefäße haben können, sind
erhöht.

Hefen
Ihre Probe zeigt keine auffälligen Werte für Hefepilze der Gattung Candida.

Gesamtbeurteilung

Die detaillierte Analyse Ihres Mikrobioms zeigt einige Abweichungen von der Norm, die Einfluss auf Ihre Gesundheit
haben können.

Um das Gleichgewicht Ihres Mikrobioms zu fördern und Ihre Gesundheit zu unterstützen, ist eine gezielte Anpassung der
Ernährung sowie die Integration von Probiotika und Präbiotika empfehlenswert.

Im Anschluss finden Sie einen Maßnahmenplan mit individuellen Empfehlungen zu Ernährung und Behandlung.

Eine Kontrolluntersuchung des Mikrobioms sollte nach etwa 3-5 Monaten durchgeführt werden.
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Maßnahmenplan

Probiotika
Ergänzend zu einer mikrobiom-gesunden Ernährung können Sie von der Einnahme von Probiotika profitieren. Unter
Berücksichtigung Ihrer Analyseergebnisse sind beispielsweise folgende Präparate empfehlenswert:
Pascoflorin®sensitiv, Omni-Biotic®SR-9, Darmflora komplex for you, Mutaflor®.

Nehmen Sie nicht mehr als ein Präparat gleichzeitig; Einnahme für mind. 4 Wochen, dann Effekt überprüfen; bei
ausbleibendem Effekt kann Alternativpräparat probiert werden

Präbiotika & Nahrungsergänzungsmittel
Basierend auf Ihrem Analyseergebnis können die folgenden Nahrungsergänzungsmittel für Sie nützlich sein. Es handelt
sich hierbei um Vorschläge, von denen Sie - angepasst an Ihr Wohlbefinden - Präparate austesten können. Bitte
beachten Sie, dass Nahrungsergänzungsmittel eine gesunde Ernährung nicht ersetzen, sondern diese lediglich
ergänzen.

Omega-3-Fettsäuren haben eine entzündungshemmende Wirkung und fördern sowohl die systemische
Gesundheit als auch die Darmbarriere. Neben der Ernährung können Sie die Zufuhr durch die Einnahme von Omega-
3-Fischölkapseln (alternativ vegane Algenölkapseln) erhöhen.

Einnahme: Ca. 1 g Omega-3-Fettsäuren pro Tag, davon vorwiegend Eicosapentaensäure (EPA) und
Docosahexaensäure (DHA); Personen mit Herzerkrankungen oder entsprechenden Risikofaktoren sollten diese
Produkte nur nach ärztlicher Rücksprache einnehmen

Curcumin ist der Wirkstoff der Kurkumaknolle und kann bei Verdauungsbeschwerden und Entzündungen der
Darmschleimhaut helfen. Ein Curcumin-Extrakt als Nahrungsergänzungsmittel ist dabei wirksamer als das
Gewürzpulver Kurkuma.

Einnahme: 3 mg/kg Körpergewicht Curcumin pro Tag (z.B. 210 mg bei einer Person, die 70 kg wiegt); mit einer
Mahlzeit oder in Form eines liposomalen Präparats, da Curcumin Fett benötigt, um aufgenommen zu werden

Resistente Stärke ist ein Präbiotikum, das das Wachstum zahlreicher gesundheitsförderlicher Bakterien unterstützt.

Einnahme: 10 g pro Tag, als Pulver

Polyphenole wirken antioxidativ und präbiotisch. Sie sind hauptsächlich in pflanzlichen Lebensmitteln enthalten, es
gibt jedoch auch polyphenolreiche Nahrungsergänzungsmittel, wie z.B. Cranberry-Kapseln oder -Pulver (ohne
Zucker!)

Weiterführende Diagnostik
Bei einer erhöhten Entzündungsaktivität im Darm und einer eingeschränkten Darmbarriere kommt es oft zu einer
unzureichenden Aufnahme von Nährstoffen. Daher ist es ratsam, einen Test auf eine Unterversorgung mit Vitaminen,
Spurenelementen und Mineralstoffen durchzuführen.

Eine regelmäßige Kontrolle Ihrer Blutfettwerte und Ihres Kreatininspiegels im Blut ist empfehlenswert, um Risikofaktoren
für Herz-Kreislauf-Erkrankungen frühzeitig zu erkennen.

Wegen der im Fragebogen angegebenen Darmbeschwerden
Stuhl-Testung auf:

Calprotectin (zur Quantifizierung der Entzündungsaktivität)

Helicobacter pylori-Antigen (zur Testung auf eine bakterielle Gastritis)

Pankreas-Elastase (bei Beschwerden nach fettreicher Nahrung)

Pathogene Würmer, Parasiten, Viren und Bakterien (bei Beschwerdebeginn nach einem Magen-Darm-Infekt oder
einer Auslandsreise)

Atem-/Provokations-Testung auf:

Dünndarmfehlbesiedlung/SIBO (Methan- und H2-Atemgastest)

Fruktosemalabsorption und Laktoseintoleranz (H2-Atemgastest)

Serum-Testung auf:

Gewebstransglutaminase (tTG2)-Ak (IgA) und Gesamt-IgA (zur Testung auf eine Zöliakie)

Diaminooxidase/DAO (bei Beschwerden nach histaminreicher Nahrung wie Sauerkraut oder geräuchertem Fisch)
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Ihre Mikrobiom-Ernährung
Zur Förderung der Darmbarriere, Entzündungshemmung und Mikrobiommodifikation können Sie von einer
Antientzündlichen/ „Mediterranen“ Ernährung profitieren. Diese ist reich an Antioxidantien (z.B. Polyphenolen),
Ballastoffen, Mikronährstoffen (z.B. Vitaminen) und gesunden Fetten.

Gesunde Fette sind reich an ungesättigten Fettsäuren, die die Darmbarriere positiv beeinflussen und
entzündungshemmend wirken. Vor allem die mehrfach ungesättigten Omega-3-Fettsäuren sind ein wichtiges Element
der mediterranen Ernährung. Ungesättigte Fettsäuren sind in pflanzlichen Ölen (z.B. Oliven-, Raps-, Leinöl), Samen,
Nüssen und in fettreichem Fisch enthalten.

Fette, die reich an gesättigten Fettsäuren sind, wie tierische Fette (mit Ausnahme von Fisch) und Kokosfett, sollten
hingegen eingeschränkt werden.

Ballaststoffe sind pflanzliche Nahrungsfasern, die reichlich in Obst, Gemüse, Hülsenfrüchten, Vollkornprodukten und
Nüssen vorkommen. Sie dienen als Nahrung, also Präbiotika, für unsere nützlichen Darmbakterien und regulieren
zusätzlich unsere Verdauung. Die empfohlene Verzehrsmenge liegt bei mindestens 30 g pro Tag - je mehr desto besser.
Da eine rasche Umstellung auf eine ballaststoffreiche Kost zu Beschwerden wie Blähungen führen kann, sollte die Zufuhr
schrittweise und entsprechend der individuellen Verträglichkeit erhöht werden. Zusätzlich ist es wichtig, ausreichend zu
trinken (1,5-2 l am Tag).

Antioxidantien sind Stoffe, die unsere Körperzellen vor Schäden durch freie Radikale schützen. Freie Radikale sind
schädliche Verbindungen, die Zellstrukturen angreifen können und zur vorzeitigen Alterung und Krankheiten beitragen.
Antioxidantien finden sich in vielen pflanzlichen Lebensmitteln (Obst, Gemüse, Nüsse, Vollkorn). Auch einige Vitamine,
wie Vitamin C und E, wirken als Antioxidantien und sollten durch eine ausgewogene Ernährung ausreichend
aufgenommen werden. Naturbelassene, wenig verarbeitete Lebensmittel sind in der Regel besonders nährstoffreich und
daher empfehlenswert. Ein weiterer wichtiger Bestandteil der mediterranen Ernährung ist die Verwendung frischer
Kräuter und Gewürze (Rosmarin, Thymian, Knoblauch, Schnittlauch,…) anstelle von Salz.

Zusammengefasst: Bei der Mittelmeerkost stehen vor allem Gemüse, Salat, frisches Obst, Nüsse, dazu wenig Fleisch,
regelmäßig Fisch und Meeresfrüchte sowie gesunde Gewürze auf dem Speiseplan. Je frischer und bunter, desto besser!

Basierend auf den Ergebnissen Ihrer Mikrobiomanalyse empfehlen wir, Lebensmittel auszuwählen, die

nährstoffreich

probiotisch

reich an Ballaststoffen

reich an resistenter Stärke

reich an Polyphenolen

reich an Inulin

reich an Pektin

aus der Familie der Kreuzblütler

natürliche Abführmittel

fermentiert

arm an gesättigten Fettsäuren

arm an L-Carnitin und Cholin

sind. Auf der nächsten Seite finden Sie eine Liste mit Lebensmitteln, die für Sie besonders empfehlenswert oder weniger
vorteilhaft sein können. Bitte beachten Sie dabei, dass die Tabelle keine Lebensmittelunverträglichkeiten berücksichtigt.
Jedes Lebensmittel sollte angepasst an die individuelle Verträglichkeit verzehrt werden.
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Lebensmittelliste

Was bedeutet rot, gelb, grün?

So viel man möchte (je nach
Verträglichkeit)

1-2 mal die Woche, in
moderaten Mengen

möglichst selten, nur in
kleinen Mengen

Getreide und Getreideprodukte

Vollkornmehl

Vollkornnudeln

Haferflocken

Quinoa

gekochte und erkaltete Nudeln,
Kartoffeln oder Reis

Dinkel, Grünkern

Vollkornreis, Wildreis

Vollkornbrot, Knäckebrot aus
Roggen, Pumpernickel

Roggenkleie, Haferkleie,
Weizenkleie (nicht mehr als 2
EL/Tag)

Weißmehl

Nudeln

weißer Reis

Weißbrot und -brötchen

Bulgur

Couscous

fettige Backwaren (Croissant,
Blätterteig, Plunderstückchen,
Torte etc.)

Weizenkeime

Gemüse und Pilze

Kartoffeln

Champignons

Pak Choi

Rettich

Radieschen

Brokkoli, Blumenkohl, Kohlrabi,
Rosenkohl, Weißkohl, Grünkohl,
Rotkohl, Chinakohl, Wirsing

Gurken, Zucchini, Kürbis

Salate, Chicorée, Rucola,
Artischocken

Zwiebeln, Knoblauch, Porree,
Spargel

Tomaten, Paprika, Auberginen

Möhre, Petersilie, Sellerie,
Schwarzwurzel,
Petersilienwurzel

Spinat Steinpilze

getrocknete Steinpilze
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Hülsenfrüchte

grüne Bohnen

Erbsen

Kichererbsen, Kidneybohnen,
Linsen, weiße und schwarze
Bohnen

Hier gibt es keine
Einschränkungen.

Hier gibt es keine
Einschränkungen.

Obst

wenig reife Bananen

Trauben

Zitrusfrüchte

Kiwi

Hagebutte

Heidelbeeren, Johannisbeeren,
Himbeeren

Apfel, Birne, Quitten

Feigen, Datteln

Pfirsich, Aprikose, Kirschen,
Pflaumen

Rhabarber

Avocado

Hier gibt es keine
Einschränkungen.

Fette und Öle

Rapsöl

Für Kaltspeisen: Leinöl, Distelöl,
Traubenkernöl, Walnussöl

Olivenöl

Sonnenblumenöl

Margarine

Palmöl

Kokosöl

Butter

Schmalz

Saaten und Nüsse

Hanfsamen

Mandelmus

Flohsamenschalen (nicht mehr
als 2 EL pro Tag, ausreichend
trinken)

Chiasamen, Leinsamen (nicht
mehr als 20 g/Tag, nicht mehr
als 1EL/Mahlzeit)

Mandeln, Pekannüsse,
Pistazien, Walnüsse,
Haselnüsse, Macadamianüsse,
Erdnüsse

Hier gibt es keine
Einschränkungen.

Hier gibt es keine
Einschränkungen.
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Milch und Milchprodukte

fettarme Milch 0,1 % oder 1,5 %
Fett

Naturjoghurt 0,1 % oder 1,5 %
Fett

Magerquark

Skyr

Hüttenkäse/ körniger Frischkäse
in Magerstufe

fettarmer Frischkäse 0,2 % Fett

Harzer Käse

Saure Sahne 10 % Fett

Naturjoghurt 3,5 % Fett

Kochsahne 7 % Fett

Hüttenkäse/ körniger Frischkäse
in Normalfettstufe (ca. 4%)

Schmand, Crème Fraîche,
Sahne oder Quark mit > 20 %
Fett

griechischer Joghurt

Vollmilch 3,5 % Fett

Kochsahne 15 % Fett

Frischkäse in Rahmstufe oder
Doppelrahmstufe,
fettreduzierter Frischkäse

Käsesorten mit > 45 % Fett i. Tr.
(Blauschimmelkäse,
Gorgonzola, Cheddar,
Camembert etc.), Käsesorten <=
45 % Fett i. Tr. (Emmentaler,
fettreduzierter Mozzarella,
Parmesan, fettreduzierter Feta
etc.)

Fleisch und Fisch

Weichen Sie auf andere
Lebensmittelgruppen aus.

Mageres Geflügelfleisch
(Hähnchenbrust, Putenbrust
etc.)

Magere Wurstwaren
(Putenbrust, Hähnchenbrust,
magerer Kochschinken)

Fettarmer Fisch

Fettreicher Seefisch (Lachs,
Makrele, Sardinen, Hering etc.)

Fettiges Fleisch (Steak, Speck,
Hackfleisch, Fleisch mit Haut,
Schweinebauch etc.)

Fettige Wurstwaren (Bratwurst,
Bockwurst, Fleischkäse, Salami,
Mettwurst etc.)

Mageres rotes Fleisch
(Schweinefilet, Rinderfilet,
Kalbsrücken, mageres
Wildfleisch etc.)

Leber

Hummer, Austern

Fermentierte Lebensmittel
Die Produkte sollten nicht hitzebehandelt/pasteurisiert sein!

Kimchi

frisches Sauerkraut

fermentiertes Gemüse
(selbstgemacht)

Joghurt

Tempeh

Sauerkraut- oder Möhrensaft
„milchsauer vergoren“

Brottrunk

Kombucha

Kefir, Ayran, Buttermilch (natur)

Hier gibt es keine
Einschränkungen.

Hier gibt es keine
Einschränkungen.
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Sonstiges

frische, getrocknete und
tiefgefrorene Kräuter

Tofu

Sojadrink

Sojaschnetzel

Sojaflocken

Trockenfrüchte/ Obst
(Pflaumen, Birnen, Aprikose,
Papaya)

Früchtebrot

Senf

Soja Joghurtalternative, Soja
Quarkalternative

Hier gibt es keine
Einschränkungen.

Fertigprodukte

Fast Food (Pizza, Pommes,
Burger etc.)

Süßigkeiten (Schokolade,
Kuchen, Gummibärchen, Eis
etc.)

Chips, Erdnussflips, Käsegebäck

Mayonnaise

Kokosnuss und -produkte

fettige Saucen

Eier

Kakao und kakaohaltige
Produkte

Getränke

Wasser

schwarzer Kaffee (1-2
Tassen/Tag)

Pflaumensaft

ungesüßter Früchte- oder
Kräutertee, schwarzer Tee,
grüner Tee

Lightgetränke
(zuckerreduzierte, gesüßte
Softdrinks)

Fruchtsaftschorlen (1 Teil Saft
zu 3 Teilen Wasser)

Zuckerhaltige Softdrinks (Cola,
Fanta, Eistee, Limonaden etc.)

Koffeinhaltige
Erfrischungsgetränke
(Energydrinks, Mate-Limonaden
etc.)

Alkoholische Getränke (Bier,
Wein, Schnaps)
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1
Mikrobielle
Zusammensetzung
Die Zusammensetzung des Darmmikrobioms ist so
individuell wie ein Fingerabdruck[5]. Sie wird geprägt
durch Umweltfaktoren, denen wir ab der Geburt
ausgesetzt sind - angefangen von der Art unserer
Geburt (vaginal oder per Kaiserschnitt), über die
Säuglingsphase bis hin zu unserer jetzigen Ernährung
und unserem Gesundheitsstatus[5-7].
Obwohl das Darmmikrobiom im Erwachsenenalter
weitgehend stabil ist, können verschiedene Faktoren
wie Krankheiten, Antibiotika-Einnahme oder
anhaltende Fehlernährung zu einem mikrobiellen
Ungleichgewicht führen[8,9]. Durch eine
Lebensstiländerung, wie beispielsweise eine
Optimierung unserer Ernährung, können wir unser
Darmmikrobiom allerdings in eine
gesundheitsfördernde Richtung verändern[10,11].
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1.1 Diversität: Artenvielfalt & Shannon-Index

Ihr Ergebnis

Artenvielfalt

Die Artenvielfalt in Ihrem Mikrobiom liegt mit 869
Bakterienarten im normalen Bereich. Eine

Möglichkeit, Ihre Artenvielfalt weiter zu steigern,
besteht darin, Ihre Ernährung noch vielfältiger zu

gestalten.

Shannon-Index

Ihre mit dem Shannon-Index erfasste Diversität ist mit
4,6 im normalen Bereich. Eine Möglichkeit, Ihre
mikrobielle Diversität weiter zu steigern, besteht

darin, Ihre Ernährung noch vielfältiger zu gestalten.

Artenvielfalt:
Beschreibt die Anzahl der gefundenen Bakterienarten in Ihrem Darmmikrobiom.

Shannon-Index:
Der Shannon-Index ist ein Maß für die Diversität, das häufig von Wissenschaftlern verwendet wird. Er gibt
Informationen darüber, wie vielfältig und ausbalanciert das Darmmikrobiom in seiner Zusammensetzung ist.

Ein artenreiches, mengenmäßig ausbalanciertes Darmmikrobiom kann besser auf Störungen wie Krankheitserreger oder
krankheitsbedingte Veränderungen im Darmmilieu reagieren[12-14]. Einige Forscher sehen darin einen ursächlichen
Zusammenhang mit vielen Volkskrankheiten der industrialisierten Welt[15]. Menschen in Industrienationen zeigen eine
geringere mikrobielle Diversität im Darm als Menschen, die in ursprünglichen Gemeinschaften leben[9,16]. Ungünstige
Faktoren, die mit einer geringen Vielfalt an Mikroorganismen in Verbindung gebracht werden, sind eine ballaststoffarme
Ernährung, fortgeschrittenes Lebensalter und die Einnahme von Antibiotika.

Ernährung: Die mikrobielle Diversität lässt sich erhöhen durch:

eine vielfältige Ernährung reich an ballaststoffhaltigen Lebensmitteln (z.B. Gemüse, Früchte, Vollkorn, Saaten, Linsen,
Beeren, Nüsse)

den Konsum frischer, nicht-hitzebehandelter, fermentierter Lebensmittel (z.B. Naturjoghurt, Sauerkraut, Kefir,
Kombucha)

Praktischer Tipp: Versuchen Sie 20-30 unterschiedliche pflanzliche Produkte in der Woche zu essen. Nicht möglich?
Doch, denn jedes Gewürz, jede Nuss-Art und jedes Korn zählt.

1036

736

616

458

Anzahl Bakterienarten

Ihr Wert: 869

auffällig
grenzwertig
unauffällig

5,37

4,48

4,09

3,52

Index

Ihr Wert: 4,6

auffällig
grenzwertig
unauffällig
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1.2 Taxonomische Übersicht

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Die Zusammensetzung Ihres Mikrobioms auf Ebene der Stämme zeigt deutliche Abweichungen von der
Referenzgruppe.

Bakterien können anhand von Ähnlichkeiten in ihrem Bauplan eingeteilt werden. Durch diese Einteilung, auch
Taxonomie genannt, werden die meisten Darmbakterien einem von fünf Stämmen zugeordnet: Actinobacteria,
Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria und Verrucomicrobia[17-21]. Deutlich außerhalb des Normalbereiches liegende
Werte für diese Stämme sind im Allgemeinen ein Zeichen für ein Ungleichgewicht im Mikrobiom.

Verrucomicrobia: Das Vorhandensein von Verrucomicrobia im Mikrobiom deutet auf eine gesunde Stoffwechsel-
und Immunfunktion hin. Hohe Werte von Verrucomicrobia können jedoch auch bei einer verlangsamten
Nahrungspassage auftreten, z.B. aufgrund einer ballaststoffarmen Ernährung oder einer veränderten Darmaktivität.
Dies äußert sich dann u.a. durch Stuhlunregelmäßigkeiten und ist unvorteilhaft.

Proteobacteria: Unter den Proteobacteria gibt es viele Bakterien, die entzündungsfördernde Stoffe produzieren und
in einer entzündlichen Umgebung gedeihen. Hohe Anteile von Proteobacteria gelten daher als ungünstig.

Actinobacteria: Einige Angehörige dieses Bakterienstammes, wie zum Beispiel Bifidobakterien, haben anti-
entzündliche Eigenschaften und wirken sich positiv auf das Immunsystem aus. Andere Vertreter der Actinobacteria
werden hingegen mit einer faserarmen Ernährung und Übergewicht in Verbindung gebracht.

Firmicutes: Häufig lässt sich der Großteil der Darmbewohner den Firmicutes zuordnen. Viele Angehörige dieses
Stammes verwerten komplexe Kohlenhydrate, die von den Enzymen des Körpers nicht verdaut werden können und
produzieren gesundheitsförderliche kurzkettige Fettsäuren. Allerdings umfasst dieser Stamm auch einige Arten die
nachteilig wirken oder sogar Magen-Darm-Infekte auslösen können.

Bacteroidetes: Bacteroidetes ist neben den Firmicutes der zweite dominierende Bakterienstamm des
Darmmikrobioms. Diese Bakterien erfüllen zahlreiche gesundheitsfördernde Funktionen, wie den Abbau von
Zucker-Protein-Komplexen und komplexen Kohlenhydraten. Allerdings können beim Abbau von Eiweißen durch
Bacteroidetes auch unerwünschte Nebenprodukte entstehen, sodass ein Übermaß dieser Bakterien nicht vorteilhaft
ist.

Sonstige Phyla 0,06 % ≤ 0,48
0 0,48 1.19 3

Verrucomicrobia 1,12 % 0,01-5,13
0 0,01 5,13 10,5 19,07

Proteobacteria 6,86 % 0,52-5,36
0,09 0,21 0,52 5,36 10,52 16,31

Actinobacteria 1,89 % 0,7-10,13
0,22 0,35 0,7 10,13 15,59 18,75

Bacteroidetes 60,42 % 18,46-48,11
9 13,63 18,46 48,11 58,8 62,3

Firmicutes 29,65 % 40,12-71,54
28,72 32,58 40,12 71,54 78,2 81,69
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1.3 Firmicutes/Bacteroidetes (F/B) Ratio

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Firmicutes/Bacteroidetes Ratio ist mit 0,49 Ratio deutlich verringert, was bedeutet, dass Bacteroidetes in Ihrem
Darmmikrobiom überwiegen. Dies zeigt sich häufig bei Personen mit entzündlichen Darmproblemen. Eine mediterrane
Diät (mit Fisch, Olivenöl, frischem Obst und Gemüse) hat sich bei solchen Problemen als hilfreich erwiesen.
Nahrungsmittel, die Zusatzstoffe enthalten, sollten hingegen vermieden werden. Darüber hinaus können Kaffee und
Alkohol Entzündungen im Darm verstärken und sollten daher gemieden werden.

Diese beiden Bakterienstämme machen zusammen etwa 90 % der Darmbewohner aus. Die individuellen Anteile von
Bacteroidetes zu Firmicutes im Darmmikrobiom können jedoch stark variieren. Das Verhältnis der Firmicutes zu den
Bacteroidetes wurde in vielen Mikrobiom-Studien mit gesundheitlichen Aspekten in Zusammenhang gebracht[22,23]. Eine
geringe F/B Ratio (wenig Firmicutes, viele Bacteroidetes) wird mit entzündlichen Problemen des Darmes in Verbindung
gebracht[24,25]. Aber auch eine hohe F/B Ratio kann ein Ungleichgewicht anzeigen und wurde in Studien beispielsweise
mit Darmbeschwerden assoziiert[26,27].

Firmicutes/Bacteroidetes Ratio 0,49 Ratio 0,9-3,68
0,48 0,58 0,9 3,68 5,31 7,85
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1.4 Enterotypen

Ihr Ergebnis

Ihr Enterotyp:

Enterotyp I
Dominiert von Bacteroides

Zeigt sich in ~ 75 % unserer Analysen

In Nordamerika und Westeuropa der
häufigste Enterotyp[28,29]

Faktoren, die mit einem
westlichen/städtischen Lebensstil in
Zusammenhang stehen (Ernährungsweise,
Hygiene und körperliche Aktivität)
begünstigen die Ausbildung dieses
Enterotyps[28,29]

In unserer Analyse sind 88 % der Personen mit
diesem Enterotyp Mischköstler und 12 %
Vegetarier oder Veganer

Enterotyp II
Dominiert von

Prevotella

Enterotyp III
Dominiert von
Ruminococcus

Menschliche Darmmikrobiome werden anhand ihrer Zusammensetzung drei Gruppen zugeordnet, auch Enterotypen
genannt[31]. Enterotyp 1 wird von der „Indikatorgattung“ Bacteroides dominiert, Enterotyp 2 von der Gattung Prevotella
und Enterotyp 3 von Ruminococcus. Der Enterotyp bildet sich bereits in der Kindheit aus und bleibt im Allgemeinen
weitestgehend stabil, solange sich der Lebensstil nicht grundlegend und nachhaltig verändert. Die drei Enterotypen
finden sich in unabhängigen Studien aus verschiedenen Ländern wieder, was bedeutet, dass Enterotypen nicht länder-
oder kontinentspezifisch sind[31-33]. Darüber hinaus scheint der Enterotyp unabhängig von Body Mass Index (BMI),
Geschlecht und Alter zu sein[7,11,31], allerdings ist er durchaus von dem langfristigen Lebensstil- und der Ernährungsweise
abhängig[34].
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2
Bakterien
Darmbakterien tragen auf vielfältige Weise zum Erhalt
unserer Gesundheit bei: Sie helfen uns bei der
Verdauung von Lebensmitteln, verhindern eine
Besiedlung durch pathogene Keime, fördern den
Erhalt eines funktionierenden Immunsystems und
produzieren wichtige Vitamine, Nähr- und Botenstoffe
[35].

Einige dieser von Bakterien gebildeten Stoffe gelangen
über den Darm in unseren Blutkreislauf und zwar oft in
höheren Konzentrationen als viele klassische
Arzneimittel [36]. Man könnte also sagen, dass wir mit
unserem Darmmikrobiom über eine eigene
"Arzneistofffabrik" im Körper verfügen, deren Produkte
eine Wirkung auf verschiedene Organe haben.
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2.1 Energiestoffwechsel

Unsere tägliche Nahrung versorgt nicht nur uns mit Nährstoffen und Energie, sondern auch die Mikroorganismen in
unserem Darm. Gleichzeitig haben bestimmte Darmbakterien einen Einfluss auf unser Sättigungsgefühl und sind an der
Regulation unseres Energiestoffwechsels beteiligt[10,37,38].

Die nachfolgenden Bakterien begünstigen ein gesundes Körpergewicht und einen optimalen Stoffwechsel. Das
Vorkommen dieser Bakterien im Mikrobiom kann helfen Typ 2 Diabetes (Altersdiabetes), Fettstoffwechselstörungen und
Übergewicht vorzubeugen.

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Akkermansia muciniphila liegt mit 0,17 % in einem guten Bereich.

Das Vorkommen von Akkermansia muciniphila wirkt positiv auf Stoffwechsel und Immunfunktion

Das Vorkommen des Bakteriums Akkermansia muciniphila scheint sich positiv auf das Stoffwechselprofil und das
Immunsystem auszuwirken[40-42]. Diese positiven Auswirkungen auf den Energiestoffwechsel werden auf die von
Akkermansia muciniphila produzierte Propionsäure sowie bestimmte Eiweiße zurückgeführt[21]. Obwohl das Vorkommen
von Akkermansia muciniphila mit zahlreichen gesundheitlichen Vorteilen verbunden ist, legen aktuelle Studien nahe,
dass sehr hohe Werte dieses Bakteriums ungünstig wirken können[27,39,43,44].

Ernährung: Um das Vorkommen von Akkermansia muciniphila zu fördern, eignen sich polyphenolhaltige Lebensmittel
(z.B. Äpfel, Trauben, Pflaumen, Orangen, Himbeeren, Cranberrys, Grünteeextrakt) und Lebensmittel, die reich an
resistenter Stärke sind (z.B. grüne Bananen, Haferflocken, brauner Reis, Pumpernickel).

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Christensenella liegt mit 0,69 % in einem guten Bereich.

Christensenella steht mit einem günstigen Stoffwechselprofil in Zusammenhang

Eine höhere Anzahl von Christensenella im Darm lässt sich mit einem geringeren Body Mass Index (BMI) und einem
günstigen Stoffwechselprofil in Verbindung bringen[45-47]. Das Vorhandensein von Christensenella im Darmmikrobiom
scheint zum Teil genetisch bestimmt und geschlechtsspezifisch zu sein: Im Darm von Männern ist Christensenella
seltener zu finden als im Darm von Frauen[45,48].

Ernährung: Aktuelle Studien deuten darauf hin, dass Intervallfasten, d.h. das regelmäßige Wechseln zwischen Essens-
und Fastenphasen, das Vorkommen von Christensenella fördert[49,50].

Akkermansia muciniphila 0,17 % 0,01-4,99
0 0,01 4,99 10,5 19,06

Christensenella spp. 0,69 % ≥ 0,03
0 0,01 0,03 9,02
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ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Faecalibacterium prausnitzii ist mit 5,35 % leicht verringert. Durch den Verzehr der unten aufgeführten
Lebensmittel können Sie das Wachstum von Faecalibacterium prausnitzii fördern und somit Ihren Energiestoffwechsel
verbessern.

Faecalibacterium prausnitzii kann vor Diabetes mellitus Typ 2 ("Altersdiabetes") schützen

Dieses Bakterium kommt in einem gesunden Darmmikrobiom in hoher Anzahl vor. Je größer der Anteil an
Faecalibacterium prausnitzii ist, desto geringer ist die Neigung zu Stoffwechselerkrankungen wie Diabetes mellitus Typ
2 (Altersdiabetes) und Fettleibigkeit[41,51]. Möglicher Grund: Faecalibacterium prausnitzii bildet kurzkettige Fettsäuren, die
wiederum das Sättigungsgefühl sowie den Zucker- und Fettstoffwechsel im Körper positiv beeinflussen[35,41,52].

Ernährung: Um das Vorkommen von Faecalibacterium prausnitzii zu fördern, empfiehlt sich der Verzehr von
inulinhaltigen Lebensmitteln (z.B. Chicorée, Löwenzahn, Artischocken, Spargel, Schwarzwurzeln), pektinreichen
Lebensmitteln (z.B. Zitronen, Kiwis, Kürbis, Tomaten, rohe Möhren, Zucchinis) sowie polyphenolhaltigen Lebensmitteln
(z.B. Trauben, Äpfel, Beeren und Grünteeextrakt).

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Anaerobutyricum hallii liegt mit 0,93 % in einem guten Bereich.

Anaerobutyricum hallii hat positive Auswirkungen auf den Blutzuckerspiegel

Anaerobutyricum hallii wird als Indikator für einen gesunden Stoffwechsel betrachtet[41]. Studien haben gezeigt, dass die
Zufuhr von Anaerobutyricum hallii bei Menschen mit metabolischen Risikofaktoren (hohe Blutdruck-, Blutzucker- und
Cholesterinwerte) die Insulinempfindlichkeit verbessert und somit den Blutzuckerspiegel positiv beeinflusst[48,53].

Ernährung: Das Wachstum von Anaerobutyricum hallii wird unterstützt durch Kreuzblütler-Gemüse (z.B. Brokkoli,
Blumenkohl, Rosenkohl, Grünkohl, Kohlrabi, Chinakohl).

Faecalibacterium prausnitzii 5,35 % ≥ 5,4
0 2,38 5,4 23,85

Anaerobutyricum hallii 0,93 % ≥ 0,42
0 0,23 0,42 2,2
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2.2 Intestinale Beschwerden

Einige mikrobielle Stoffwechselprodukte können zu unangenehmen Problemen wie Blähungen, Verstopfungen,
Entzündungen und Schmerzen führen. Die folgenden Mikroben bilden solche Produkte, weshalb ihre Werte nicht zu
hoch sein sollten.

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die sekundäre Gallensäure bilden, liegt mit 3,22 % in einem guten Bereich.

Sekundäre Gallensäuren wirken zellschädigend und erhöhen so das Darmkrebsrisiko

Gallensäuren werden in der Leber gebildet und ermöglichen die Aufnahme von fetthaltigen Nahrungsbestandteilen aus
dem Dünndarm[54]. Etwa 5 % der Gallensäuren binden jedoch nicht an Nahrungsfette, sondern werden von bestimmten
Bakterien im Dickdarm zu sogenannten sekundären Gallensäuren umgesetzt. Diese sekundären Gallensäuren stehen im
Verdacht zellschädigend zu sein und das Risiko von Darmkrebs oder Darmkrebsvorstufen zu erhöhen[55].

Ernährung: Um eine übermäßige Bildung von sekundären Gallensäuren zu verhindern, wird empfohlen, den Verzehr
von Lebensmitteln mit einem hohen Gehalt an gesättigten Fettsäuren zu reduzieren. Dazu zählen die meisten fettreichen
tierischen Produkte außer Fisch (z.B. Butter, Käse, verarbeitetes Fleisch), außerdem frittierte Lebensmittel und
Süßigkeiten. Im Gegenzug haben Saponine (z.B. enthalten in Hülsenfrüchten) die Fähigkeit, die Bildung sekundärer
Gallensäuren zu verringern.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Histamin bilden, liegt mit 0 % in einem guten Bereich.

Histamin-bildende Bakterien können zu Nahrungsmittelunverträglichkeiten beitragen

Histamin ist ein Gewebshormon und ein Neurotransmitter mit vielfältigen Aufgaben im Körper. Es wird sowohl von
körpereigenen Zellen als auch durch bestimmte Darmbakterien aus der Aminosäure Histidin gebildet[56,57]. Eine erhöhte
Anzahl an Histamin-bildenden Bakterien kann bei einer Histaminintoleranz zu verstärkten Unverträglichkeitsreaktionen
führen, wie Hautrötungen, Juckreiz, Schnupfen oder Kopfschmerzen[58]. Aktuelle Studien zeigen außerdem, dass
bakteriell gebildetes Histamin die Empfindlichkeit gegenüber Bauchschmerzen erhöht[59]. Daher könnten Histamin-
bildende Darmbakterien in der Zukunft ein Ziel in der Behandlung von Schmerzpatienten sein, z.B. bei Erkrankungen wie
dem Reizdarmsyndrom.

Ernährung:Wenn nach dem Verzehr von histaminhaltigen Speisen Beschwerden wie Durchfall, Herzrasen oder Erröten
auftreten, kann es sinnvoll sein, den Konsum histaminhaltiger Lebensmittel (z.B. Wurst, gereifter Käse, geräucherter
Fisch, alkoholhaltige Getränke) und histaminfreisetzender Lebensmittel (z.B. Tomaten, Erdbeeren) zu reduzieren, um so
die Gesamt-Histaminbelastung des Körpers zu senken.

Sekundäre Gallensäure-bildende
Bakterien

3,22 % ≤ 4,16
0,89 4,16 5.93 8.38

Histamin-bildende Bakterien 0 % ≤ 0,01
0 0,01 0.02 0.82
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ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Methanobrevibacter ist mit 0,16 % deutlich erhöht. Sollten Sie unter Beschwerden wie Blähungen oder
Verstopfung leiden, kann der Ernährungstipp helfen, diese Symptome zu lindern.

In hoher Anzahl kann Methanobrevibacter zu chronischer Verstopfung und Blähungen führen

Das gasförmige Methan wird von Mikroorganismen im Darm aus Kohlenstoffdioxid und Wasserstoff gebildet.
Methanobrevibacter ist dabei der hauptsächliche Methanbildner im Darm[60]. Zwar wird Methan auch im Darm von
gesunden Erwachsenen gebildet, hohe Konzentrationen führen aber zu Blähungen, wirken hemmend auf die
Darmmuskulatur und vermindern so Darmbewegungen. Dies kann letztlich zu chronischer Verstopfung führen[61-64].

Ernährung: Um Darmbewegungen anzuregen und Verstopfungen zu verhindern, kann eine ballaststoffreiche
Ernährung von Vorteil sein. Achten Sie bei Beschwerden daher auf eine ausreichende Zufuhr von Ballaststoffen und
natürlichen Abführmitteln (z.B. Pflaumen, Feigen, Buttermilch, Leinsamen, Flohsamenschalen). Zusätzlich ist es wichtig,
genug zu trinken, da eine hohe Flüssigkeitszufuhr die Verdauung unterstützt und dazu beiträgt, Verstopfungen
vorzubeugen.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Schwefelwasserstoff (H2S) bilden, liegt mit 0,08 % in einem guten Bereich.

H2S verursacht übelriechende Blähungen und in hoher Konzentration Darmentzündungen

Wenn Nahrungsbestandteile von Darmbakterien verstoffwechselt werden, entstehen häufig Gase, die sich als
Blähungen bemerkbar machen. Bei einem erhöhten Anteil des Gases Schwefelwasserstoff (H2S) kann der Geruch nach

verfaulten Eiern entstehen. Ein hoher Anteil an H2S-bildenden Bakterien wird mit chronischen Entzündungen des

Darmes in Verbindung gebracht[65].

Ernährung: Ein Ernährungsfaktor, der zur H2S-Bildung beitragen kann, ist der übermäßige Verzehr von eiweißreichen

Lebensmitteln, die hohe Mengen der schwefelhaltigen Aminosäuren Methionin und Cystein enthalten. Dazu gehören
z.B. Fleisch, Fisch, Meeresfrüchte und Eier, aber auch DIätdrinks und Proteinshakes. Ein weiterer Faktor ist die Einnahme
schwefelhaltiger Supplemente. Eine besonders fettreiche Ernährung kann die Vermehrung H2S-bildender Bakterien

ebenfalls erhöhen.
Um H2S-bildende Bakterien zu reduzieren, ist es daher ratsam, Ihren Fleischkonsum ggf. zu verringern und stattdessen

pflanzliche Proteinquellen zu bevorzugen, die gleichzeitig ballaststoffreich sind und damit das Gleichgewicht des
Mikrobioms wieder positiv beeinflussen[66].

Methanobrevibacter 0,16 % ≤ 0,01
0 0,01 0,07 0,39

H2S-bildende Bakterien 0,08 % ≤ 0,22
0 0,22 0.47 0.94
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ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Ammoniak bilden, liegt mit 0 % in einem guten Bereich.

Ammoniak-bildende Bakterien können zu entzündlichen Darmproblemen beitragen

Ammoniak entsteht im Darm als Nebenprodukt des bakteriellen Eiweißabbaus sowie beim Abbau von Stickstoff-haltigen
Molekülen, die beispielsweise in einigen Lebensmittelkonservierungs- oder Zusatzstoffen enthalten sind. Hohe
Ammoniak-Spiegel erhöhen den pH-Wert im Darm und stehen in Verbindung mit entzündlichen Darmproblemen[67,68].

Ernährung: Bakterien, die Ammoniak bilden, vermehren sich besonders dann, wenn unzureichend Ballaststoffe, aber
übermäßig viele Eiweiße bis in den Dickdarm gelangen. Eine mögliche Ursache hierfür kann in einer eingeschränkten
Eiweißabbau- oder Eiweißabsorptionsfähigkeit liegen. Bei erhöhten Werten von Ammoniak-bildenden Bakterien sollte
auf eine ausreichende Ballaststoffzufuhr geachtet werden und gleichzeitig sollte eine übermäßige Aufnahme von
Eiweißen vermieden werden. Eiweißreiche Lebensmittel wie Fleisch, Thunfisch, Eier, Milchprodukte oder proteinreiche
Nahrungsergänzungsmittel sollten nur in Maßen auf dem Speiseplan stehen.

Ammoniak-bildende Bakterien 0 % ≤ 0,01
0 0,01 0.02 0.03
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2.3 Darmbarriere & Entzündungen

Eine intakte Darmbarriere ist ein Zeichen für eine gute Immunfunktion. Die Zellen der Darm-Innenwand und ihre
Schleimschicht bilden eine schützende Barriere, die das Eindringen schädlicher Substanzen (wie
entzündungsfördernde Bakterienbestandteile oder Allergene) in unseren Körper verhindert. Schleim-verwertende,
Buttersäure- und Milchsäure-bildende Bakterien wirken zusammen und unterstützen die Funktion der Darmwand[8,18,69].
Im Gegensatz dazu deutet eine übermäßige Vermehrung von Enterobakterien auf eine eingeschränkte Darmbarriere
hin[18].

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Buttersäure bilden, ist mit 10,13 % leicht verringert. Berücksichtigen Sie die unten stehenden
Tipps in Ihrem Ernährungsplan, um die Bildung von Buttersäure zu steigern und damit die Funktion der Darmwand zu
unterstützen.

Buttersäure wirkt entzündungshemmend und hält die Funktion der Darmwandzellen aufrecht

Buttersäure entsteht durch die bakterielle Vergärung von Pflanzenfasern und dient den Darmwandzellen als
Energiequelle. Sie erhält somit deren Funktionsfähigkeit[35,36]. Darüber hinaus werden der Buttersäure eine Reihe weiterer
gesundheitsfördernder Effekte zugeschrieben: Sie kann durch Beeinflussung des Immunsystems
entzündungshemmend wirken, das Sättigungsgefühl regulieren und sich positiv auf den Zuckerstoffwechsel
auswirken[35,41,70].

Ernährung: Die bakterielle Bildung von Buttersäure lässt sich durch den Verzehr von resistenter Stärke steigern (z.B.
grüne Bananen, Haferflocken, brauner Reis, Cashewnüsse, Pumpernickel). Außerdem haben auch Pektin-reiche
Lebensmittel wie Zitronen, Kiwis, Kürbis, Tomaten, rohe Möhren und Zucchini eine förderliche Wirkung auf die
Buttersäurebildung.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Milchsäure bilden, liegt mit 4,16 % in einem guten Bereich.

Milchsäure-bildende Bakterien wirken immunmodulierend

Milchsäure-bildende Bakterien schaffen um sich herum ein saures Milieu, das ungünstig für krankmachende Keime
ist[71,74]. Eine Übersäuerung wird jedoch durch andere Bakterien verhindert. So verstoffwechseln etwa die oben
aufgeführten Buttersäure-bildenden Bakterien die Milchsäure weiter zur weniger sauren Buttersäure[75]. Da Milchsäure-
bildende Bakterien in der Vagina und in der Muttermilch vorhanden sind, besiedeln sie als erste den Darm von
Neugeborenen und spielen eine wichtige Rolle bei der Prägung des Immunsystems[5,76].

Ernährung: Um die Milchsäurebildung im Darm zu fördern eignen sich Lebensmittel, die reich an Inulin (z.B. Lauch, helle
Pfirsiche, Spargel) oder Fructooligosacchariden (z.B. Rosenkohl, Fenchelknolle, Nektarinen, Knoblauch) sind. Lebende
Milchsäure-bildende Bakterien können durch den Verzehr von fermentierten Lebensmitteln wie Kefir (einem
fermentierten Milchgetränk), Naturjoghurt und Sauerkraut zugeführt werden.

Buttersäure-bildende Bakterien 10,13 % ≥ 13,22
5,19 9,13 13,22 34,24

Milchsäure-bildende Bakterien 4,16 % ≥ 0,37
0,02 0,1 0,37 15,6
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ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Schleim verwerten, liegt mit 0,22 % in einem guten Bereich.

Schleim bietet der Darmwand Schutz vor Schadstoffkontakt

Eine aufliegende Schleimschicht schützt die Darmwand vor dem Kontakt mit schädlichen Substanzen und
Krankheitserregern[77]. Schleim-verwertende Bakterien ernähren sich von dieser Schleimschicht und regen gleichzeitig
die Schleimproduktion durch eine stimulierende Wirkung auf schleimbildende Zellen der Darmwand an[77-79]. Die Werte
für Schleim-verwertende Bakterien sollten idealerweise im durchschnittlichen Bereich liegen. Bei niedrigen Werten
besteht die Gefahr, dass die Schleimbildung nicht ausreichend stimuliert wird, wodurch die Schleimhaut dünner werden
kann[77]. Hohe Werte dieser Bakterien können auftreten, wenn nicht ausreichend Ballaststoffe in den Dickdarm gelangen,
beispielsweise durch eine veränderte Darmaktivität oder eine ballaststoffarme Ernährung. In solchen Fällen nutzen diese
Bakterien weiterhin Schleim als Energiequelle und vermehren sich übermäßig[44].

Ernährung: Alkohol und bestimmte Lebensmittelzusatzstoffe (z. B. Polysorbat 80 und Carboxymethylcellulose) können
der Darmschleimhaut schaden, daher sollte deren Konsum möglichst vermieden werden. Omega-3-Fettsäuren wirken
sich hingegen positiv auf die Schleimschicht aus. Sie sind in hohen Konzentrationen in Leinöl, Walnüssen, Algen und
fettigem Fisch wie Lachs, Makrele und Hering enthalten.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Enterobakterien ist mit 0,29 % leicht erhöht. Berücksichtigen Sie den unten stehenden Ernährungstipp, um
eine Vermehrung von Enterobakterien zu verhindern.

Hohe Anteile von Enterobakterien sind ein Zeichen für eine geschwächte Darmbarriere

Krankheiten oder Fehlernährung (fettreich und ballaststoffarm) können Enterobakterien einen Überlebensvorteil
gegenüber Buttersäure- oder Milchsäure-bildenden Bakterien verschaffen[18,69]. Durch Enterobakterien werden
proentzündlich wirkende Substanzen freigesetzt. Wenn die Darmbarriere geschädigt ist, können diese proentzündlichen
Substanzen in den Blutkreislauf gelangen. Eine Überbesiedlung mit Enterobakterien wird mit entzündlichen
Darmerkrankungen, Diabetes mellitus Typ 2 ("Altersdiabetes") und Arteriosklerose in Verbindung gebracht[18,49,61,80].

Ernährung: Das Wachstum von Enterobakterien kann durch eine erhöhte Aufnahme von Ballaststoffen und einen
reduzierten Konsum von gesättigten Fettsäuren (z.B. in Butter, Käse, verarbeitetem Fleisch, Süßigkeiten) gehemmt
werden. Gleichzeitig wird auf diese Weise die Entwicklung von Buttersäure- und Milchsäure-bildenden Bakterien
begünstigt, die als Gegenspieler der Enterobakterien wirken.

Schleim-verwertende Bakterien 0,22 % 0,02-5,31
0 0,01 0,02 5,31 10,98 19,42

Enterobakterien 0,29 % ≤ 0,14
0 0,14 1,03 11,88

MAXI MUSTERFRAU
geb. 01.01.1980

AUFTRAG YHV788E

LABOR
Bioscientia MVZ Labor Ingelheim

ANSCHRIFT LABOR
Konrad-Adenauer-Straße 17
55218 Ingelheim

MAIL
mikrobiom@bioscientia.de

TEL.
06132-781-0

ABNAHME EINGANG
06.11.2024 16:49

Berichtversion 1.0.0_0.9.1 Befund wurde medizinisch validiert durch Nicolas Bone am 07.11.2024 10:32 Uhr. Seite 22 von 28



2.4 Hormone

Darmbakterien haben einen Einfluss auf den Hormonhaushalt des Körpers, indem sie hormonell aktive Substanzen
produzieren oder die Ausscheidung von Hormonen und Umweltgiften aus dem Körper beeinträchtigen.

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Beta-Glucuronidase bilden, liegt mit 0 % in einem guten Bereich.

Beta-Glucuronidase kann zu einem hormonellen Ungleichgewicht führen und die Schadstoffausscheidung
beeinträchtigen

Beta-Glucuronidase ist ein bakterielles Enzym, das die Ausscheidung von Hormonen, Umweltgiften und Medikamenten
aus dem Körper beeinträchtigt[81-84]. Ein hoher Anteil an Beta-Glucuronidase-bildenden Bakterien kann daher zu
veränderten Wirkungen bestimmter Medikamente führen. Studien deuten darauf hin, dass ein erhöhtes Vorkommen von
Beta-Glucuronidase-bildenden Bakterien das Risiko für hormonabhängige Erkrankungen (z.B. Brustkrebs) steigern
kann[85-87].

Ernährung: In Studien konnte gezeigt werden, dass der Ballaststoff Glucomannan die Aktivität der Beta-Glucuronidase
hemmt. Glucomannan kommt natürlicherweise in der asiatischen Konjakwurzel vor und ist als
Nahrungsergänzungsmittel erhältlich. Bei hohen Anteilen von Beta-Glucuronidase-bildenden Bakterien, kann es daher
Sinn machen die Ernährung durch Glucomannan zu ergänzen.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Equol bilden, liegt mit 0,04 % in einem guten Bereich.

Equol ist ein bakterielles Stoffwechselprodukt mit hormoneller und antioxidativer Wirkung

Equol entsteht durch bakterielle Verstoffwechselung von Phytoöstrogenen, die in Sojabohnen und verwandten Pflanzen
vorkommen[88]. Je nach Kulturkreis bildet das Darmmikrobiom von 30-50 % aller Erwachsenen in relevanten Mengen
Equol[89]. Studien haben gezeigt, dass Equol effektiv gegen Wechseljahresbeschwerden helfen kann und bei lokaler
Anwendung zur Reduzierung von Hautfalten führt[88,89]. Dies könnte auf die hormonellen und antioxidativen Aktivitäten
von Equol zurückzuführen sein[89]. Interessant zu wissen: Vegetarier haben im Allgemeinen mehr Equol-bildende
Bakterien, auch wenn sie keine Soja-Produkte essen.

Ernährung: Darmbakterien nutzen Soja-Produkte wie Tofu, Tempeh (ein fermentiertes Soja-Produkt), Sojamilch und
Sojajoghurt als Quelle zur Bildung des antioxidativ-wirkenden Equols.

Beta-Glucuronidase-bildende
Bakterien

0 % ≤ 0,13
0 0,13 1 11.86

Equol-bildende Bakterien 0,04 % ≥ 0,04
0 0,02 0,04 0,51
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2.5 Kreislauf & Nieren

Der Stoffwechsel der Darmbakterien kann sowohl positive als auch negative Einflüsse auf die Funktion der
Kreislauforgane und der Nieren haben.

Ihr Ergebnis

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die TMA bilden, ist mit 0,47 % leicht erhöht. Berücksichtigen Sie die unten stehenden
Ernährungstipps, um Ihr Risiko für Herz-Kreislauf-Erkrankungen zu senken.

TMA/TMAO ist ein Risikofaktor für Herz-Kreislauf-Erkrankungen

Trimethylamin (TMA) wird von Darmbakterien als Abbauprodukt von Nahrungsbestandteilen wie Cholin und L-Carnitin
gebildet. In der Leber wird TMA in Trimethylaminoxid (TMAO) umgewandelt. Es ist inzwischen gut belegt, dass hohe
TMAO-Spiegel einen schädlichen Einfluss auf unsere Gefäße haben. TMAO ist ursächlich an der Entstehung von
Herzinfarkt, Schlaganfall und chronischem Nierenversagen beteiligt[90-94].

Ernährung: Bei einem hohen Anteil von TMA-bildenden Bakterien ist es empfehlenswert, den Verzehr von
Lebensmitteln mit einem hohen Gehalt an L-Carnitin und Cholin zu reduzieren. Beispiele für Lebensmittel mit einem
hohen L-Carnitin-Gehalt sind Rindfleisch, Lammfleisch, Austern, Muscheln und Steinpilze. Lebensmittel mit einem hohen
Cholin-Anteil sind beispielsweise Eigelb und Leber.
Dagegen können bestimmte in Kreuzblütlergemüse enthaltene bioaktive Verbindungen die Bildung von TMAO in der
Leber hemmen. Daher empfiehlt sich der regelmäßige Verzehr von z.B. Brokkoli, Blumenkohl, Rosenkohl, Grünkohl und
anderen Kohlarten[95].

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Oxalat abbauen, ist mit 0 % niedrig. Falls Sie keine Neigung zu Nierensteinen haben, ist dies
nicht besonders relevant. Andernfalls können Sie Ihr Risiko für Nierensteine verringern, indem Sie oxalatreiche
Lebensmittel nicht in Verbindung mit Fett verzehren, so z.B. Kakao und kakaohaltige Produkte vermeiden.

Oxalat-abbauende Bakterien können die Mineralstoffaufnahme verbessern und vor Nierensteinen schützen

Blattgemüse und andere pflanzliche Lebensmittel enthalten oft größere Mengen an Oxalat. Oxalat kann im Darm an
Mineralstoffe (z.B. Calcium, Magnesium oder Eisen) binden und dadurch die Absorption von Mineralstoffen über den
Darm beeinträchtigen. Außerdem wird durch eine erhöhte Zufuhr an Oxalat das Risiko für Nierensteine gesteigert, da der
Großteil aller Nierensteine Calciumoxalat-Steine sind. Im Dickdarm mancher Menschen kommen Bakterien vor, die in der
Lage sind Oxalat abzubauen. Sie reduzieren somit die Menge an Oxalat im Darm und haben das Potential, die
Mineralstoffaufnahme zu verbessern und vor Nierensteinen zu schützen[96,97].

Ernährung: Bei einer Neigung zu Nierensteinen ist es sinnvoll, oxalatreiche Lebensmittel (wie Rhabarber, Spinat,
Avocados, Kakao- und Schokoladenprodukte) möglichst nicht in Verbindung mit fettreicher Nahrung zu verzehren. Denn
fettreiche Lebensmittel fördern die Aufnahme von Oxalat über den Darm.

TMA-bildende Bakterien 0,47 % ≤ 0,14
0 0,14 0,49 2,24

Oxalat-abbauende Bakterien 0 % ≥ 0,01
0 0,01 0,03
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ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Phenol bilden, liegt mit 0 % in einem guten Bereich.

Phenolische Substanzen können das Herz-Kreislauf-System belasten

Phenolische Substanzen wie P-Cresol oder Phenylacetat-Glutamin entstehen als Nebenprodukte des bakteriellen
Eiweißstoffwechsels im Dickdarm[98]. Verschiedene Studien haben einen Zusammenhang zwischen diesen phenolischen
Substanzen und Herz-Kreislauf Erkrankungen aufgezeigt[98,99]. Beispielsweise kann die phenolhaltige Substanz P-Cresol
durch pro-oxidative Mechanismen Gefäßschäden und Funktionsstörungen des Herzens verursachen. Die phenolische
Substanz Phenylacetat-Glutamin erhöht das Risiko für Blutgerinnsel, indem sie Signale über verschiedene Rezeptoren
sendet.

Ernährung: Erhöhte Werte von Phenol-bildenden Bakterien zeigen sich häufig bei Personen, bei denen im Verhältnis zu
Ballaststoffen zu viele Eiweiße den Dickdarm erreichen. Eine mögliche Ursache hierfür kann in einer eingeschränkten
Eiweißabbau- und Eiweißabsorptionsfähigkeit des oberen Magen-Darm-Traktes oder in einer übermäßigen Eiweißzufuhr
liegen.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

Ihr Anteil an Bakterien, die Indoxylsulfat bilden, liegt mit 0,26 % in einem guten Bereich.

Indoxylsulfat hat einen schädlichen Einfluss auf die Nierenfunktion

Indoxylsulfat entsteht durch den bakteriellen Abbau von Tryptophan, einer Aminosäure, die in Eiweißen enthalten ist.
Eine schädigende Wirkung von Indoxylsulfat auf die Nieren ist in zahlreichen wissenschaftlichen Studien
beschrieben[99,100]. Hohe Konzentrationen von Indoxylsulfat können die Gefäßauskleidung schädigen und somit das
Risiko für Herz-Kreislauferkrankungen erhöhen.

Ernährung: Ein hoher Anteil von Bakterien, die Indoxylsulfat bilden, kann auf eine unzureichende Menge an
Ballaststoffen in der Ernährung oder einen übermäßigen Proteinkonsum hinweisen. Eine verminderte
Ballaststoffaufnahme führt dazu, dass unverdaute Proteine länger im Dickdarm verweilen und hier die Indoxylsulfat-
bildenden Bakterien füttern. Achten Sie darauf, dass Ihre Proteinaufnahme im gesunden Gleichgewicht mit einer
ausreichenden Ballaststoffzufuhr steht.

Phenol-bildende Bakterien 0 % ≤ 0,03
0 0,03 0.11 1.36

Indoxylsulfat-bildende Bakterien 0,26 % ≤ 0,57
0 0,57 1.21 2.4
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3
Hefen
Obwohl Bakterien den Großteil unseres Mikrobioms
ausmachen, finden auch viele nicht-bakterielle
Mikroorganismen in unserem Darm günstige
Lebensbedingungen, darunter tierische Einzeller und
Pilze[102,103].

Einige dieser nicht-bakteriellen Mikroorganismen
können für Gesundheitsprobleme verantwortlich
sein[101].
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3.1 Candida

Hefepilze der Gattung Candida spielen eine besondere Rolle für unsere Gesundheit, weil sie opportunistische
Krankheitserreger sind. Das bedeutet, dass sie den Darm unter bestimmten Umständen, wie einem geschwächten
Abwehrsystem, geschädigten Schleimhäuten oder nach einer Antibiotikatherapie verstärkt besiedeln können[103-117].
Unter solchen Bedingungen können sie sich stark vermehren und zu Beschwerden wie Blähungen, Durchfällen und
Verstopfungen beitragen. Zusätzlich zum Immunsystem tragen die Bakterien des gesunden Darmmikrobioms dazu bei,
eine übermäßige Vermehrung von Candida zu erschweren[102-104].

Personen mit einem gut funktionierenden Immunsystem und ohne Symptome benötigen daher keine spezielle Therapie,
wenn Candida nachgewiesen werden.

Ihr Ergebnis

Candida unauffällig

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida albicans unauffällig.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida tropicalis unauffällig.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida krusei unauffällig.

Candida albicans 0 Ratio ≤ 0,05
0 0,05 9.99

Candida tropicalis 0 Ratio ≤ 0,15
0 0,15 9.99

Candida krusei 0 Ratio ≤ 0,01
0 0,01 9.99
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ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida dubliniensis unauffällig.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida parapsilosis unauffällig.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida lusitaniae unauffällig.

ERGEBNIS EINHEIT BEWERTUNGSBEREICH

In Ihrer Probe ist das Vorkommen von Candida glabrata unauffällig.

Candida dubliniensis 0 Ratio ≤ 0,02
0 0,02 9.99

Candida parapsilosis 0 Ratio ≤ 0,03
0 0,03 9.99

Candida lusitaniae 0 Ratio ≤ 0,02
0 0,02 9.99

Candida glabrata 0 Ratio ≤ 0,15
0 0,15 9.99
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