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1.Sanatatea microbiana

Average
1

Diversitatea microbiana / .
. . o .. . . low high
Diversitatea generala a bacteriilor intestinale este
foarte buna! Acest lucru indica un microbiom 6.21
intestinal sdnatos, care sustine optim sanatatea Excellent

generala si starea de bine.

Bogatia speciilor: 372 (Media: 202-322)
Uniformitatea speciilor: 0,73 (Media: 0,72-0,78)

Informatii suplimentare:

Diversitatea microbiana descrie varietatea microbiomului intestinal, compusa din bogatia
speciilor si uniformitatea acestora. Este cel mai important parametru pentru analizarea
sanatatii microbiomului. Masoara céate specii bacteriene diferite sunt prezente si cat de uniform
sunt distribuite.

O comunitate bacteriana cu diversitate ridicata este alcatuita din multe specii diferite,
distribuite echilibrat.

Indicele diversitatii este calculat folosind Indicele Shannon, care ia in considerare atat bogatia,
cat si uniformitatea. Cu cat valoarea este mai mare, cu atat mai bine.

Studiile arata ca o diversitate redusa poate fi asociata cu boli inflamatorii intestinale, obezitate,
tulburari metabolice si boli autoimune.

Diversitatea speciilor: Indica numarul diferitelor specii de bacterii dintr-o proba de scaun. O
valoare mare indica o diversitate ridicata a speciilor.

Uniformitatea speciilor: Ofera informatii despre cat de echilibrata este frecventa diferitelor
tipuri de bacterii din intestinul tau. O distributie mai uniforma ajuta la prevenirea dominantei
catorva specii, facAnd comunitatea microbiana mai putin susceptibila la dezechilibre sau
schimbari nefavorabile.
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Average

Indicele de disbioza p : -

low high

Microbiomul intestinal este in echilibru, fara semne
de disbioza. -0.11

Excellent

Informatii suplimentare:

Disbioza se refera la un dezechilibru al microbiomului intestinal, in care bacteriile potential
daunatoare le depasesc numeric pe cele benefice. Acest dezechilibru poate aparea din diverse
cauze, inclusiv boli inflamatorii intestinale. Indicele de disbioza cuantifica severitatea acestui
dezechilibru si poate fi util pentru monitorizarea modificarilor microbiomului in timpul
tratamentelor sau al ajustarilor dietetice.

Enterotip

Enterotipul 2 (,,Prevotella”) este asociat cu o dieta bazata i
pe plante, bogata in fructe, legume, leguminoase si
cereale integrale. Enterotype 2: Prevotella

Informatii suplimentare:

Enterotipurile clasifica microbiomul intestinal in trei grupuri bacteriene dominante, care

”» S
|

formeaza ,microbiomul de baza” in primii ani de viata, fiind influentate in principal de factori
genetici si de obiceiurile alimentare. Exista dovezi ca enterotipul tau poate influenta ce
alimente poti metaboliza in mod deosebit de eficient si cat de bine se produce vitaminain
intestin. Obiceiurile alimentare pe termen lung, alaturi de varsta, starea de sanatate si

administrarea anumitor medicamente, pot influenta enterotipul.

Te rugam sa retii ca aceasta clasificare si rezultatul tau indica doar o tendinta, iar tipurile se pot
suprapune.

Enterotip 2: Prevotella

Enterotipul 2 se caracterizeaza prin dominanta bacteriilor din genul Prevotella. Acestea sunt
specializate Tn utilizarea carbohidratilor (in special a fibrelor) si contribuie la o0 absorbtie buna a
nutrientilor in intestin. De asemenea, aceste bacterii produc vitamina B1 (tiamina) si acid folic.
Totusi, bacteriile Prevotella pot afecta mucoasa intestinala prin descompunerea complexelor
de zaharuri si proteine din aceasta, daca aportul de fibre nu este suficient.
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Informatii suplimentare:

Enterotip 1: Bacteroides
Enterotipul 1 (,,Bacteroides”) este asociat cu o dieta bogata in alimente de origine animala.

Enterotip 3: Ruminococcus
Enterotipul 3 (,Ruminococcus”) este asociat cu o dieta echilibrata, bogata in carbohidrati
complecsi, inclusiv fibre.

2. Interactiunea intestin-corp

High level of support for your immune
system

Axa intestin-sistem imunitar
Compozitia bacteriilor din intestinul tdu pare sa
sprijine bine sistemul tau imunitar.

Informatii suplimentare:

Axa intestin-sistem imunitar descrie legatura si interactiunea dintre intestin si sistemul
imunitar al organismului. Peste 70% din sistemul imunitar se afla in intestin si este sustinut de
bacteriile care traiesc acolo. Anumite bacterii activeaza celulele imunitare sau le regleaza
activitatea si produc substante antiinflamatoare, cum ar fi acizii grasi cu lant scurt. Sanatatea
microbiomului intestinal este esentiala pentru un sistem imunitar puternic.

O proba de scaun poate oferi informatii valoroase despre puterea si rezistenta sistemului tau
imunitar.

Potential inflamator .
Low inflammatory

4/4 potential

Your result is made up of 4 metabolic pathways for

Intestinul tau nu prezinta semne de inflamatie ;
7 LPS production:

legata de LPS. Potentialul tau inflamator asociat cu

LPS este scizut Sugar building blocks for LPS

Extended LPS modules
Surface antigens
Preliminary stage for LPS
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Informatii suplimentare:

Potentialul inflamator din intestinul tdu poate fi calculat folosind lipopolizaharidele (LPS). LPS
sunt molecule care se gasesc in peretii celulari ai anumitor bacterii. Cercetari recente arata
cum compozitia microbiomului intestinal (inclusiv tipurile si cantitatile de bacterii producatoare
de LPS) influenteaza sistemul imunitar din intestin.

Anumite bacterii pot folosi caile metabolice descrise pentru a produce LPS. Daca in intestinul
tau exista prea multe bacterii producatoare de LPS, potentialul de inflamatie creste.

Tn plus, indicele de disbioza si rezistenta sistemului imunitar sunt parametri importanti care pot
influenta potentialul inflamator din intestin.

Axa intestin-piele High ‘Fendency tQ §kin conditions

Microbiomul intestinal ar putea sustine mai bine i
sanatatea pielii tale. Sfaturile noastre te pot ajuta

sa ti intaresti bacteriile intestinale si sa e, 455
imbunatatesti aspectul pielii.

Informatii suplimentare:

Axa intestin-piele descrie legatura dintre microbiomul intestinal si sdnatatea pielii. Bolile de
piele, cum ar fi acneea, dermatita atopica si psoriazisul, sunt adesea cauzate de inflamatii in
organism, care apoi devin vizibile la suprafata pielii. Bacteriile intestinale pot regla direct
sistemul imunitar si procesele inflamatorii din corp.

Prin urmare, este posibil sa se traga concluzii despre sanatatea pielii prin analizarea bacteriilor
prezente intr-o proba de scaun.

MR Low tendency to underweight
Controlul greutatii

Bacteriile intestinale par sa te sprijine bine in
reglarea naturala a greutatii. Totul pare sa fie'in
echilibru.

Low tendency to overweight
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Informatii suplimentare:

Compozitia bacteriilor intestinale influenteaza diverse aspecte ale metabolismului, cum ar fi
producerea de energie din alimente. Mai multe studii indica faptul ca bacteriile intestinale joaca
un rol in reglarea greutatii corporale. Unele bacterii sunt asociate cu o constitutie supla, in timp
ce altele pot contribui la obezitate.

Intestinul tau poate gazdui atat bacterii asociate cu subponderabilitatea, cat si bacterii legate
de excesul ponderal.

Alti factori importanti in reglarea greutatii includ diversitatea microbiana si acizii grasi cu lant
scurt produsi de bacterii.

3. Sanatatea intestinului

. . . . . Low tendency to leaky gut syndrome
Sindromul intestinului permeabil

Nu pare sa existe o legatura intre bacteriile
intestinale si sindromul intestinului permeabil.
Bacteriile tale intestinale sustin eficient functia de
bariera a mucoasei intestinale.

Informatii suplimentare:

Sindromul intestinului permeabil descrie o permeabilitate crescutd a mucoasei intestinale.
Aceasta controleaza ce substante trec din intestin in fluxul sanguin. Daca mucoasa intestinala
este afectata, substante nedorite pot patrunde in organism si pot declansa inflamatii.

Pentru a mentine o mucoasa intestinala intacta, un microbiom intestinal sanatos este esential.
Bacteriile intestinale benefice ajuta la intarirea barierei intestinale si la reducerea inflamatiei.

Te rugam sa retii ca o diversitate microbiana ridicata este cruciala pentru mentinerea unei
mucoase intestinale sanatoase.

Pe de alta parte, daca bacteriile intestinale sunt dezechilibrate, anumite bacterii pot prolifera si
pot descompune excesiv celulele mucoasei, facAnd mucoasa intestinala mai ,,permeabila”.
Acest lucru poate duce la sindromul intestinului permeabil.

O mucoasa intestinala afectata este asociata cu un risc crescut de inflamatii cronice,
intolerante alimentare, boli autoimune, sindrom de colon iritabil si afectiuni ale pielii, printre

altele.
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. . . Low tendency to irritable bowel syndrome
Sindromul de colon iritabil

Nu pare sa existe vreo legatura intre bacteriile tale
intestinale si sindromul de colon iritabil.

Informatii suplimentare:

Sindromul de colon iritabil (IBS) este o tulburare gastrointestinala frecventa, caracterizata
prin simptome precum diaree si/sau constipatie, balonare si dureri abdominale. Studiile arata
ca persoanele afectate au adesea o compozitie nefavorabila si o diversitate mai scazuta a
bacteriilor intestinale comparativ cu persoanele care nu sufera de IBS.

Exista numeroase cauze care pot declansa sindromul de colon iritabil sau pot agrava
simptomele. Factorii psihologici, cum ar fi stresul, par sa joace un rol deosebit de important.

in plus, malnutritia, carentele nutritionale, alte boli, toxinele, lipsa acidului gastric,
medicamentele, infectiile si dezechilibrul microbiomului intestinal se numara printre posibilii
factori declansatori.

permeabilitate crescuta a mucoasei intestinale. Aceasta controleaza ce substante trec din
intestin in fluxul sanguin. Daca mucoasa intestinala este afectata, substante nedorite pot
patrunde in organism si pot declansa inflamatii.

Pentru a mentine o mucoasa intestinala intacta, un microbiom intestinal sanatos este esential.
Bacteriile intestinale benefice ajuta la intarirea barierei intestinale si la reducerea inflamatiei.

Low tendency to SIBO
SIBO

Nu pare sa existe vreo legatura intre bacteriile tale
intestinale si o posibila supra-dezvoltare bacteriana
inintestinul subtire.

Informatii suplimentare:

SIBO (supra-dezvoltarea bacteriana in intestinul subtire) se refera la o crestere excesiva a
bacteriilor in intestinul subtire. In mod normal, intestinul subtire contine mult mai putine
bacterii decat intestinul gros. in cazurile de SIBO, ins3, exista o prezenta crescuta a bacteriilor
provenite din intestinul gros in intestinul subtire. Aceasta este de obicei declansata de o digestie
mai lenta sau de modificari anatomice aparute dupa interventii chirurgicale.
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Informatii suplimentare:

Cele mai frecvente simptome sunt balonarea, insa pot aparea si alte tulburari digestive si
carente de nutrienti (in special de vitamina B12).

Rezultatele cercetarilor arata ca supra-dezvoltarea bacteriana in intestinul subtire are, de
asemenea, un impact asupra compozitiei bacteriilor din intestinul gros. Prin urmare, o proba de
scaun poate oferi indicii despre posibila prezenta a SIBO.

. Low tendency to gluten sensitivity
Sensibilitatea la gluten

Compozitia microbiomului tau intestinal nu ofera
dovezi de sensibilitate la gluten. Alimentele care
contin gluten nu par sa iti provoace simptome.

Informatii suplimentare:

Sensibilitatea la gluten se refera la o reactie la gluten care nu este asociata cu boala celiaca
(un raspuns autoimun) sau cu o alergie la grau.

Glutenul este o proteina care se gaseste in cereale precum graul, alacul, secara si orzul.
Consumul acestuia poate duce la probleme digestive si simptome precum oboseala cronica si
dureri de cap la persoanele cu sensibilitate la gluten.

Pe baza studiilor stiintifice, este acum posibila stabilirea unei legaturi intre compozitia
microbiomului intestinal si potentialul de sensibilitate la gluten.
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4. Recomandari

Sanatatea microbiana

Limiteaza alimentele ultraprocesate
Reducerea consumului de alimente
ultraprocesate este esentiala pentru
mentinerea unui microbiom sanatos. Aceste
alimente au, de obicei, un continut scazut de
nutrienti si sunt bogate in grasimi
nesanatoase, zaharuri si aditivi, care pot
perturba echilibrul bacteriilor intestinale.

O dieta bogata in alimente procesate a fost
asociata cu inflamatia crescuta si diverse
probleme de sanatate. in schimb,
concentreaza-te pe pregatirea meselor
acasa, folosind ingrediente integrale si
naturale care sustin sanatatea intestinului.

Utilizarea condimentelor si ierburilor
aromatice

Includerea condimentelor si ierburilor in
alimentatia ta poate aduce mesei un plus
de savoare, dar si beneficii pentru
sanatatea microbiomului intestinal.
Multe condimente au proprietati
antiinflamatoare si sustin digestia,
contribuind la crearea unui mediu
intestinal sanatos.

Prin folosirea regulata a ierburilor si
condimentelor, poti imbunatati gustul
preparatelor tale si, in acelasi timp, sa
sprijini sanatatea intestinului.
Experimentarea cu arome diferite poate
face mesele mai interesante si mai
placute.

inlocuieste alimentele procesate cu alternative
mai sanatoase:

Fructe si legume proaspete: Alege variante
proaspete, in locul gustarilor si deserturilor
bogate in zahar.

Proteine slabe: Piept de pui la gratar, peste sau
proteine vegetale, cum ar fi fasolea, sunt optiuni
mai bune decéat carnea procesata.

Gustari facute in casa: la in considerare sa-ti
prepari propriul amestec de nuci si fructe
uscate, in locul gustarilor cumparate.
Ingrediente integrale: Foloseste condimente si
ierburi naturale pentru asezonare, in locul
sosurilor si dressingurilor ambalate.

incepe sa folosesti diverse ierburi si condimente
in gatit:

Turmeric: Adauga-lin supe, tocanite, orez
sau smoothie-uri pentru beneficiile sale
antiinflamatoare.

Ghimbir: Foloseste ghimbir proaspat sau
pudra n ceaiuri, mancaruri la wok sau
marinade.

Scortisoara: Presara scortisoara macinata
peste terci de ovaz, clatite sau produse de
patiserie pentru gust si beneficii pentru
sanatate.

lerburi proaspete: Foloseste busuioc,
oregano si rozmarin in sosuri pentru paste
sau preparate cu legume coapte, pentru
savoare si nutrienti.
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Introdu alimente fermentate Asigura-te ca incluzi regulat alimente

Includerea unei varietati de alimente fermentate:

fermentate in alimentatia ta poate

imbunatati considerabil microbiomul e laurt si chefir (natural sau vegetal):
intestinal, oferind bacterii benefice vii, Consuma-le la micul dejun sau ca gustare,
cunoscute sub numele de probiotice. de preferat alegand produse cu culturi vii
Aceste alimente joaca un rol esential in active.

refacerea si mentinerea unei flore ¢ Varza murata, muraturi in saramura sau
intestinale sanatoase. kimchi: Foloseste-le ca garnitura la mese
Alimentele fermentate pot imbunatati sau toppinguri pentru a adauga savoare si
digestia, intari sistemul imunitar si ajuta probiotice. Ai grija daca esti alergic la peste,
la reducerea unor probleme digestive. De deoarece kimchi este adesea aromatizat cu
asemenea, contribuie la mentinerea sos de peste.

echilibrului bacteriilor bune, aspect e Kombucha: Bea acest ceai fermentat ca o
esential pentru sdnatatea generala a bautura racoritoare. Borsul de casa poate fi
intestinului. o alternativa apropiata microbiologic.

Iti recomand sa consumi aceste alimente e Miso: Adauga-lin supe sau dressinguri

de cel putin 3 ori pe saptamana pentru a pentru salate, pentru a imbogati preparatele
maximiza beneficiile asupra cu beneficii probiotice. Miso se prepara
microbiomului tau. traditional din boabe de soia, dar exista si

variante din naut, orz sau orez.

Supa de linte si cartof dulce

Ingrediente:

1 cana de linte

4 cani de supa de legume

1 cartof dulce, curatat si taiat cuburi

1 ceapa, tocata

2 catei de usturoi, maruntiti

1 lingurita de chimion & 1 lingurita de turmeric

Sare si piper, dupa gust. Patrunjel proaspat, pentru decor

Preparare:

1. Intr-o oald mare, céleste ceapa si usturoiul pana devin aromate.

2. Adauga cuburile de cartof dulce, supa de legume, lintea, chimionul si turmericul.
3. Adu lafierbere, apoi redu focul si lasa sa fiarba molcom timp de 30 de minute.

4. Asezoneaza cu sare si piper, apoi decoreaza cu patrunjel proaspat inainte de servire.

Aceasta supa este plina de fibre si proteine, fiind gustoasa si benefica pentru sanatate.
pg. 9




Interactiunea intestin-corp

Consuma mai mult peste

Consumul regulat de peste poate reduce
acneea si poate imbunatati sanatatea
intestinului datorita nutrientilor precum
Omega-3, zincul si vitaminele B.

Diversifica sursele de proteine
Consumul unei varietati de surse de
proteine poate avea un efect pozitiv
asupra microbiomului tau. Diferitele
tipuri de proteine ofera aminoacizi
diferiti, esentiali pentru diverse functii ale
organismului, inclusiv repararea
tesuturilor si mentinerea sanatatii
intestinului.

Prin diversificarea surselor de proteine,
poti furniza corpului un spectru mai
complet de nutrienti, dintre care unii pot
sustine si dezvoltarea bacteriilor
benefice din intestin.

Limiteaza consumul de ciocolata
Chiar si ciocolata neagra cu peste 70%
continut de cacao poate agrava acneea.

Include pestele in alimentatie de cel putin doua
ori pe saptamana:

Alege pesti grasi, cum ar fi somonul, macroul sau
pastravul.

Cauta peste provenit din ape reci (lacuri de munte,
Islanda, Finlanda), deoarece continutul de Omega-
3 este mairidicat.

Opteaza pentru peste proaspat, deoarece nivelul
de Omega-3 scade odata cu depozitarea.

Include zilnic o varietate de proteine:

Proteine vegetale: Adauga in mesele tale
fasole, linte, mazare, naut sau tofu pentru o
alternativa bogata in nutrienti si fibre.
Carne slaba: Opteaza pentru pui si curcan
ca surse de proteine in alimentatie.

Peste: Include diferite tipuri de pestein
dieta, concentrandu-te pe pesti grasi,
precum tonul, somonul sau sardinele,
pentru aportul de Omega-3.

Oua: Foloseste ouale ca sursa versatila de
proteine, fie omleta, posate, fierte tari sau
caingredientin diverse retete.

Monitorizeaza consumul de ciocolata pentru o
piele mai curata:

Limiteaza consumul de ciocolata la 2-3 ori
pe saptamana.

lain considerare eliminarea completa a
ciocolatei din alimentatie timp de doua
saptamani si observa eventualele schimbari
ale pielii.
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Tacos cu broccoli si fasole neagra

Ingrediente:

1 conserva de fasole neagra, clatita si scursa

2 cani de buchetele de broccoli, tocate

8 tortilla mici, 100% porumb

1/2 cana de varza rosie, taiata fideluta

1/4 cana coriandru proaspat, tocat

1 avocado, feliat

1 lingura ulei de masline & 1 lingurita pudra de chili & Sare, dupa gust

Preparare:

1.

of

Intr-o tigaie, incélzeste uleiul de masline si adaugé buchetelele de broccoli, giteste-le
pana devin usor fragede.

Adauga fasolea neagra si pudra de chili, amestecand bine.
Incalzeste tortilla de porumb intr-o alta tigaie sau la microunde.

Asambleaza tacos umpland tortilla cu amestecul de fasole si broccoli, apoi adauga
varza rosie si feliile de avocado.

Presara coriandru tocat deasupra si serveste imediat.

Un taco pe baza de plante, delicios si bogat in nutrienti esentiali.

Sanatatea intestinala

lain considerare suplimentele lain considerare administrarea unui supliment
probiotice probiotic, daca este necesar:

Desi obtinerea probioticelor din alimente

este ideald, un supliment probiotic de e Informeaza-te si alege un brand de
calitate poate fi un adaos valoros, mai incredere, care sa corespunda nevoilor tale
ales daca alimentele fermentate nu fac specifice legate de sanatatea digestiva.
parte din dieta ta zilnica. e Consulta un profesionist medical inainte

€ OptiBioma

de aincepe orice regim nou de suplimente.

e Asociaza suplimentele cu alimente bogate
in probiotice pentru o abordare completa a
sanatatii intestinale.
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O alimentatie constienta

Practicarea alimentatiei constiente
(mindful) poate aduce beneficii
semnificative digestiei si poate sprijini
sanatatea intestinului. Stresul poate avea
un impact negativ asupra microbiomului
intestinal, asa ca este esential sa creezi
un mediu linistit Tn timpul meselor.

Limiteaza alimentele procesate si
bogate in zahar

Reducerea alimentelor procesate si a
celor cu continut ridicat de zahar este
esentiala pentru mentinerea unui
microbiom sanatos. Aceste alimente pot
reduce diversitatea microbiana si pot
favoriza dezvoltarea bacteriilor
daunatoare, afectand negativ sanatatea
digestiva.

Salata de spanac si quinoa cu dressing de miso

Ingrediente:

Adopta obiceiuri de alimentatie constienta:

Rezerva timp special pentru mese, fara
distrageri precum telefonul sau televizorul.
la Tnghitituri mai mici si mesteca bine,
pentru a sprijini procesul digestiv.

Fii atent la semnalele de foame si satietate,
pentru a evita mancatulin exces si
disconfortul.

Alege alimente integrale si naturale in locul celor
procesate:

Inlocuieste gustérile bogate in zahar cu
fructe proaspete sau nuci, pentru o
alternativa mai sanatoasa.

Evita bauturile racoritoare si opteaza pentru
apa sau ceaiuri din plante.

Limiteaza consumul de fast-food si
pregateste mesele acasa, folosind
ingrediente proaspete.

e 2canidefrunze de spanac & 1 cana quinoa, fiarta

e 1/2 canarosii cherry, taiate in jumatate

e 1/4 cana nuci, feliate
e 1/2 cana castravete, feliat

e 2linguri pasta de miso

e 1lingura otetde orez & 1 lingura ulei de susan & 1 lingura apa

Preparare:

1. Intr-un bol mic, amestecé pasta de miso, otetul de orez, uleiul de susan si apa pana obtii

un sos omogen.

2. intr-un bol mare, combina spanacul, quinoa, rosiile cherry, castravetele si nucile.

3. Toarna dressingul de miso deasupra si amesteca usor, pana se combina toate

ingredientele. O salata proaspata si savuroasa, plina de nutrienti si gust.

€ OptiBioma
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Rezumat

Pentru a-ti imbunatati sanatatea intestinala, ia in considerare urmatoarele recomandari:

Evita alimentele procesate:

Reducerea consumului de alimente ultraprocesate este esentiala pentru mentinerea unui
microbiom sanatos. Aceste alimente au, de obicei, un continut scazut de nutrienti si sunt bogate
in grasimi nesdnatoase, zahdr si aditivi, care pot perturba echilibrul bacteriilor intestinale. In
schimb, concentreaza-te pe prepararea meselor acasa, folosind ingrediente integrale si naturale,
care sprijina sanatatea intestinului.

Foloseste condimente si ierburi aromatice:

Includerea condimentelor si a ierburilor in alimentatie poate aduce mesei un plus de savoare si
beneficii pentru microbiomul intestinal. Multe condimente au proprietati antiinflamatoare si
sustin digestia, contribuind la crearea unui mediu intestinal sdnatos. Prin utilizarea regulata a
acestora, iti poti imbunatati gustul preparatelor si, in acelasi timp, sanatatea intestinului.

Consuma alimente fermentate:

Includerea unei varietati de alimente fermentate in dieta poate imbunatati considerabil
microbiomul intestinal, furnizadnd bacterii benefice vii, cunoscute sub numele de probiotice.
Aceste alimente joaca un rol crucialin refacerea si mentinerea florei intestinale sanatoase.
Incearcé sa le consumi de cel putin 3 ori pe sdptdmana pentru a maximiza beneficiile.

lain considerare suplimentele probiotice:
Desi obtinerea probioticelor din alimente este ideala, un supliment probiotic de calitate poate fi
un adaos valoros, mai ales daca alimentele fermentate nu fac parte din dieta ta zilnica.

Practica alimentatia constienta:

Practicarea alimentatiei constiente poate aduce beneficii importante digestiei si sanatatii
intestinului. Stresul poate afecta negativ microbiomul intestinal, asa ca este esential sa creezi un
mediu linistit in timpul meselor.

Evita alimentele bogate in zahar:

Reducerea consumului de alimente procesate si cu un continut ridicat de zahar este vitala pentru
mentinerea unui microbiom echilibrat. Aceste alimente pot reduce diversitatea microbiana si pot
favoriza dezvoltarea bacteriilor ddunatoare, afectand negativ sanatatea digestiva.

Consuma mai mult peste:
Consumul regulat de peste poate reduce acneea si poate imbunatati sanatatea intestinului
datorita nutrientilor precum Omega-3, zincul si vitaminele B.

Varietatea surselor de proteine:
Consumul unei varietati de surse de proteine poate avea un efect benefic asupra microbiomului.
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Diferitele proteine ofera aminoacizi diversi, esentiali pentru multiple functii ale organismului,
inclusiv repararea tesuturilor si mentinerea sanatatii intestinale.

Limiteaza consumul de ciocolata neagra:
Chiar si ciocolata neagra cu un continut de peste 70% cacao poate agrava acneea si alte
probleme dermatologice.

Detectarea unui microorganism prin acest test nu implica prezenta unei boli. in mod similar, nedetectarea unui
microorganism prin acest test nu exclude prezenta unui microorganism patogen. Pot exista si alti agenti
patogeni care nu sunt detectati de acest test. Acest test nuinlocuieste metodele consacrate de identificare a
microorganismelor sau de stabilire a profilului lor de susceptibilitate la antimicrobiene.

Datele analizate sunt evaluate folosind algoritmi specifici de analiza filogenetica, pentru a obtine rezultate precise pe
baza carora este generat raportul microbiomului tau.

Cele mai recente descoperiri stiintifice, excelenta bioinformatica si algoritmii sustinuti de inteligenta artificiala sunt
utilizate in acest proces. Aceste algoritmi de tip machine learning sunt folositi, respectand cele mai inalte standarde
de confidentialitate si securitate a datelor, in capitolele referitoare la sanatatea intestinului si interactiunea intestin-
corp (cu exceptia potentialelor inflamatorii), pentru a determina gradul de asemanare al profilului microbiomului din
proba cu profilul probelor de la persoane cu caracteristici specifice.

Rezumatul din capitolul ,,Recomandari” a fost creat cu ajutorul inteligentei artificiale.

Biome Diagnostics GmbH nu isi asuma nicio responsabilitate pentru deciziile legate de sanatate luate pe baza
rezultatelor acestui test.
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