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INDEKS DYSBIOZY

Dysbioze definiuje sie jako staty lub przej$ciowy brak rownowagi w sktadzie mikroflory jelitowej. Zrodtem zaburzen moze by¢
wzrost liczby potencjalnie szkodliwych bakterii, jak i spadek liczby bakterii komensalnych (bedacych w symbiozie z jelitem
gospodarza). Indeks dysbiozy (ID) jest przedstawiany w skali od 1 do 5. Ponizej znajduje sie wyjasnienie skali oraz interpretacja

wynikow.
@

Stan tagodnej dysbiozy: Skiad bakterii
w prébce rézni sie w pewnym stopniu
od normy okreslonej dla populacji
referencyjnej*

Wynik: Mikrobiota jest w stanie tagodnej dysbiozy

ROZNORODNOSC

Réznorodnos¢ mikrobioty jelitowej jest definiowana jako liczba ré6znych gatunkéw bakterii w jelicie oraz ich wzgledna obfitosc.
R&éznorodnos¢ jest okreslana jako ,nizsza niz oczekiwano”, ,nieznacznie nizsza niz oczekiwano” lub ,zgodna z oczekiwaniami” i
jest obliczana na podstawie indeksu ré6znorodnosci Shannona.

_— ()

Wynik: R6znorodnos¢ bakterii jest nieznacznie nizsza niz oczekiwano

Aby uzyskaé bardziej szczeg6towe wyjasnienie wynikéw, prosimy zapozna sie ze strong 6 dokumentu, 'GA-map® Dysbiosis Test - WYJASNIENIE RAPORTU' Strona

*Populacja referencyjna: Klinicznie przebadanana grupa zdrowych dorostych (w wieku 18-70 lat) bez objaw6w ze strony przewodu pokarmowego oraz bez przebytych 7
chor6b przewodu pokarmowego [1].
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SKLAD ILOSCIOWY MIKROBIOTY JELITOWEJ

Ponizej przedstawiono wzgledng liczebnos$¢ 48 wczesniej wyselekcjonowanych markeréw bakteryjnych. Markery bakteryjne
zostaly pogrupowane w kategorie i grupy na podstawie ich funkcji. Nalezy zaznaczy¢, ze jeden marker bakteryjny moze
naleze¢ do wielu kategorii/grup. Bakterie zostaly pogrupowane w celu utatwienia interpretacji wynikéw, przypisujac je do
kategorii, ktore najblizej odzwierciedlajg ich wptyw na zdrowie cztowieka.

Kategoria A. Powszechnie wystepujce komensalne bakterie jelitowe

Niedobor NOMa"  Nadmiar Wynik

Grupa Nr. |Bakteria 321 1 2 3 dla grupy
Al. Najlicznie] 300 |Various Bacillota
wystepujace grupy o
bakteri jelitowych 206 (Various Bacteroidota

100 |Various Actinomycetota (]
A2. Réznorodne 302 |Various Bacilli (]
populacje bakterii
Jelitowych 305 |Various Clostridia & Negativicutes (]

331 |Various Bacillales & Lachnospirales

Al. Dwie najliczniejsze grupy bakterii w jelitach to Bacillota (Firmicutes) i Bacteroidota (Bacteroidetes). Zwiekszony
stosunek Bacillota do Bacteroidota zostat powigzany z otytoSciag i zespotem metabolicznym, a zmniejszony stosunek
Bacillota moze by¢ powigzany z IBD [2]. Wynik: skiad ilosciowy bakterii w normie.

A2. Bakterie jelitowe sa zr6znicowane. Nalezy do nich wiele gatunkéw z réznych grup taksonomicznych. Zaburzenie w
ilosciach ktoregokolwiek z taksonéw wskazuje na zmiany w ré6znorodnosci i bogactwie gatunkowym mikrobioty jelitowej w
poréwnaniu z profilem zdrowej populacji. Wynik: nieznacznie zmieniony skiad iloSciowy bakterii wzgledem normy.

Kategoria B: Grupa bakterii zalezna od diety bogatej w produkty zwierzece

Niedobor NO™M@"  Nadmiar Wynik
Grupa Nr. |Bakteria 3021 1 2 3 dla grupy
B1. Grupa bakterii e
zalezna od diety 201 | Alistipes spp. 0
bogatej w produkty o .
zwierzece 202 |Alistipes onderdonkii

B1. Bakterie z rodzaju Alistipes sa oporne na dziatanie zétci i wystepuja w wiekszej ilosci przy stosowaniu diet bogatych
w produkty zwierzece [3]. Potrafig metabolizowac tryptofan do pochodnych indolu. Cho¢ umiarkowane poziomy

tych zwigzkdéw sg korzystne, ich nadmierna produkcja moze zmniejsza¢ dostepnos¢ serotoniny — neuroprzekaznika
niezbednego do regulacji nastroju i funkcji poznawczych [4]. Z tego powodu podwyzszony poziom Alistipes moze wigzaé
sie z depresja [4]. Zwiekszona ilos¢ A. onderdonkii moze réwniez stuzy¢ jako wskaznik wysokiej zawartosci tkanki
tluszczowej i podwyzszonego cholesterolu catkowitego w organizmie [5]. Natomiast, zmniejszona ilo$¢ tych bakterii
Zwigzana jest ze zwiekszonym stanem zapalnym, np. w niealkoholowej sttuszczeniowej chorobie watroby (NAFLD) lub
chorobie Le$niowskiego-Crohna [4, 6]. Wynik: sktad ilosciowy bakterii w normie.

*Populacja referencyjna: Klinicznie przebadana grupa zdrowych dorostych (w wieku 18-70 lat) bez objawéw ze strony przewodu pokarmowego oraz bez przebytych Strona
choréb przewodu pokarmowego [1]. 217
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Kategoria C. Niezbedne bakterie uczestniczace w odzywianiu krzyzowym

Niedobor NO™Ma"  Nadmiar Wynik
Grupa Nr. | Bakteria 312 1 1 2 3 dla grupy
205 |Bacteroides xylanisolvens
207 |Bacteroides stercoris (
208 |Bacteroides zoogleoformans
209 |Parabacteroides johnsonii { ]
C1. Bakterie
rozktadajace ;
weglowodany 210 |Parabacteroides spp. ()
ztozone .
306 |[Clostridium] methylpentosum
316 |[Eubacterium] siraeum
323 |Ruminococcus bromii
332 |[Bacteroides] pectinophilus
103 |Bifidobacteriaceae (
319 |Pediococcus & Ligilactobacillus ruminis
320 |Lactobacillaceae
C2. Bakterie
Z(IY,VAaBS)Ui r:rlglg%v‘t;ekgi’o 321 |Lactobacillus acidophilus & L. acetotolerans
325 | Streptococcus agalactiae & Blautia wexlerae (
326 |Streptococcus thermophilus, S. gordonii & S. sanguinis
327 |Streptococcus salivarius group & S. mutans .

C1. Bakterie rozktadajagce weglowodany ztozone to mikroorganizmy, ktére zywig sie réznymi rodzajami btonnika

pokarmowego i prebiotykami, takim jak inulina, skrobia oporna czy pektyny. Zwigzki te wystepuja m.in. w owsie,
bananach, jabtkach, czosnku i cebuli, czyli zywnosci o wysokiej zawartosci FODMAP. Dzieki rozktadowi weglowodanéw

ztozonych bakterie z tej grupy wspierajg produkcje krotkotaricuchowych kwasow ttuszczowych (SCFA) i innych

metabolitéw, kluczowych dla wzajemnego odzywiania innych gatunkéw bakteryjnych w jelicie [5, 7]. Warto zauwazy¢, ze
wiele bakterii rozktadajac weglowodany ztozone w procesie ferementacji, przyczynia sie do powstawania i gromadzenia
gazéw w jelitach, co moze mie¢ zwigzek ze wzdeciami i bélem brzucha [8]. Wynik: nieznacznie zmieniony skiad

iloSciowy bakterii wzgledem normy.

C2. Bakterie kwasu mlekowego (LAB) i bakterie probiotyczne wytwarzajg kwas mlekowy oraz inne zwigzki, ktére

pomagaja kontrolowac rozrost bakterii patogennnych, wspierajg bariere jelitowa, modulujg uktad odpornosciowy i
utatwiajg fermentacje btonnika pokarmowego. Funkcje te sg kluczowe dla zapobiegania infekcjom, zmniejszenia stanow
zapalnych, produkcji sktadnikow odzywczych (zwtaszcza witamin z grupy B i K) oraz utrzymania zdrowych jelit [9].
Wiele z tych bakterii naturalnie wystepuje w zywnosci fermentowanej, np. w jogurtach oraz jest sktadnikiem preparatow
probiotycznych. Nadmierny rozrost bakterii produkujacych mleczany moze sprzyja¢ produkcji siarczkow przez bakterie
redukujgce siarczany, co potencjalnie szkodzi zdrowiu jelit i przyczynia sie do rozwoju standw zapalnych, takich jak
zapalenie jelita grubego [11]. Dodatkowo, stosowanie inhibitoréw pompy protonowej moze zwiekszy¢ ilos¢ gatunkow
Streptococcus i Lactobacillus [10]. Wynik: nieznacznie zmieniony sktad iloSciowy bakterii wzgledem normy.

*Populacja referencyjna: Klinicznie przebadana grupa zdrowych dorostych (w wieku 18-70 lat) bez objawéw ze strony przewodu pokarmowego oraz bez przebytych

choréb przewodu pokarmowego [1].

Strona
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Kategoria D. Bakterie przeciwzapalne

Niedobor NO™Ma"  Nadmiar Wynik
Grupa Nr. | Bakteria 312 1 1 2 3 dla grupy

D1. Marker integralnosci

nabtonka jelitowego 701 {Akkermansia muciniphila (

304 | Catenibacterium mitsuokai

307 |Clostridium sp. L2-50

308 |Coprobacillus cateniformis

310 |Dialister spp.

312 |Dorea spp., Blautia faecicola & Mediterraneibacter massiliensis

D2. Gtowni producenci | 313 |Holdemanella biformis
SCFA

314 |Anaerobutyricum hallii & A. soehngenii .

315 |Agathobacter rectalis (

317 |Faecalibacterium prausnitzii

318 |Various Lachnospiraceae & Clostridiaceae

330 |Various Veillonellales, Lachnospirales & Eubacteriales o

322 |Phascolarctobacterium faecium

D1. Marker integralnos$ci nabtonka jelitowego: Akkermansia muciniphila reguluje produkcje $luzu w nabtonku
jelitowym, wspierajgc procesy metaboliczne i redukujgc stany zapalne [12]. Obnizony poziom tej bakterii jest zwigzany
z zaburzeniami metabolicznymi i chorobami uktadu sercowo-naczyniowego [12, 13]. Polifenole i btonnik prebiotyczny,
wystepujace w duzej ilosci w zywnosci tj. czerwone jagody, kakao w proszku, nasiona i orzechy, wspierajg prawidtowy
poziom A. muciniphila [14]. Podwyzszona ilos¢ tego gatunku moze wystepowaé u pacjentéw leczonych metforming [15].
Wynik: nieznacznie zmieniony sktad ilosciowy bakterii wzgledem normy.

D2. Bakterie produkujgce SCFA (ang. krétkotarncuchowe nasycone kwasy ttuszczowe) sg kluczowe do produkc;ji
octanu, propionianu i maslanu poprzez fermentacje skrobi opornej i blonnika pokarmowego. Te krétkotaricuchowe

kwasy ttuszczowe (SCFA) utrzymuja integralnos¢ i funkcjonalnos¢ Sciany jelita, regulujg kwasowos¢ jelit, redukuja stany
zapalne i utatwiajg komunikacje o0$ jelito-mézg [16]. Maslan jest gldwnym Zrédtem energii dla kolonocytéw (komoérek btony
Sluzowej jelita grubego) i odgrywa kluczowa role w utrzymaniu prawidtowej funkcji bariery jelitowej. Obnizony poziom
bakterii produkujacych maslan, m.in. F. prausnitzii, powoduje zaburzenia przewodu pokarmowego i stany zapalne jelit, w
tym zespot jelita nadwrazliwego (IBS) oraz choroby zapalne jelit (IBD) [17]. Zmniejszony poziom jest rowniez zwigzany

z zaburzeniami zdrowia psychicznego, takimi jak lek i depresja, prawdopodobnie z powodu zaburzonej sygnalizacji osi
jelito-mo6zg [18]. Bakterie produkujagce SCFA przynosza znaczace korzysci dla naszego organizmu, natomiast nadmierny
ich rozrost moze prowadzi¢ do zwiekszonej produkcji gazéw powodujac wzdecia i dyskomfort w jamie brzusznej [8].
Wynik: nieznacznie zmieniony sktad iloSciowy bakterii wzgledem normy.

*Populacja referencyjna: Klinicznie przebadana grupa zdrowych dorostych (w wieku 18-70 lat) bez objawéw ze strony przewodu pokarmowego oraz bez przebytych Strona
choréb przewodu pokarmowego [1]. 417
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Numer prébki: 6222727452

Kategoria E. Bakterie prozapalne i oportunistyczne patogeny

Data pobrania: 21.06.2025

Data przyjecia: 23.06.2025

Data wydania wyniku: 09.07.2025

Norma*

Niedobdr Nadmiar Wynik

Grupa Nr. | Bakteria 312 1 1) 2 3 dla grupy
SEt]{;l.l’]\l/Jviggé?rlllégO 324 |Ruminococcus gnavus o
E2. Bakterie potencjalnie ) . 0
wirulentne (zjadliwe) 203 |Bacteroides fragilis

500 |Various Pseudomonadota
E3. Bakterie
wzglednie 502 |Enterobacter, Cronobacter, Citrobacter & Salmonella 0
beztlenowe

504 |Escherichia, Shigella, Citrobacter koseri

101 |Various Actinomycetaceae & Corynebacteriaceae (]
E4. Bakterie 311 |Dialister invisus &Megasphaera micronuciformis
kolonizujgce
Jame ustna 328 |Streptococcus mitis group

329 |Streptococcus viridans group
E5. Bakterie drog 501 |Acinetobacter junii
moczowo-piciowych, 0
oddechowych i skome 601 |Metamycoplasma spp.

E1l. Ruminococcus gnavus, obecnie klasyfikowany jako Mediterraneibacter gnavus, jest uznawany za marker choréb
zwigzanych ze stanem zapalnym i jest wskaznikiem zapalenia. Bakteria ta wytwarza czasteczki prozapalne podczas

rozkladu mucyn, co moze ostabia¢ bariere sluzéwki jelita, czynigc gtebsze jej warstwy podatnymi na patogeny
oportunistyczne i toksyny [19]. Wynik: sktad ilosciowy bakterii w normie.

E2. Potencjalnie wirulentne: Niektore szczepy Bacteroides fragilis produkujg czynniki zjadliwosci, np. toksyna

Bacteroides fragilis (BFT), ktére moga zaburzaé potgczenia komorek nabtonkowych, zwiekszac przepuszczalnosc jelit i

wywotywac stan zapalny [20]. U pacjentow z IBS zwiekszona ilos¢ tego markera moze wigzac sie z lepszg odpowiedzig
na diete o matej zawartosci FODMAP. Wynik: sktad ilosciowy bakterii w normie.

E3. Bakterie wzglednie beztlenowe to bakterie tolerujgce i rosnace w Srodowisku z dostepem tlenu. W okreznicy
panujg warunki $cisle beztlenowe. Wzrost poziomu bakterii wzglednie beztlenowych, potgczony ze spadkiem innych grup
bakterii, moze wskazywac na dostep tlenu w jelitach, co moze sugerowac stan zapalny i utajone krwawienie jelitowe [22].
Wynik: sktad iloSciowy bakterii w normie.

E4. Bakterie kolonizujgce jame ustnag. Zwiekszony sktad iloSciowy tych bakterii w kale moze wskazywaé na zubozenie

mikrobioty jelitowej lub kolonizacje jelit bakteriami jamy ustnej, co moze by¢ zwigzane z chorobami dzigset lub

zaburzeniami rownowagi mikrobiologicznej w obszarze jama ustna-jelito [23]. Wynik: sktad iloSsciowy bakterii w

normie.

E5. Obecnosc w kale bakterii kolonizujgcych drogi moczowo-ptciowe, drogi oddechowe i skére moze by¢

powigzana z zakazeniami szpitalnymi, typowymi dla os6b z obnizona odpornoscia. Czesto wigze sie takze z zakazeniami

drég moczowych [24, 25]. Wynik: skiad iloSciowy bakterii w normie.

*Populacja referencyjna: Klinicznie przebadana grupa zdrowych dorostych (w wieku 18-70 lat) bez objawéw ze strony przewodu pokarmowego oraz bez przebytych
choréb przewodu pokarmowego [1].
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GA-map® Dysbiosis Test — WYJASNIENIE RAPORTU

Wyniki w tym raporcie zostaty wygenerowane przy uzyciu zestawu odczynnikéw GA-map® Dysbiosis Test Lx v2 (nr czeéci 1001,
Genetic Analysis AS, Norwegia).

Test dysbiozy GA—map® jest narzedziem do analizy DNA mikrobioty jelitowej z katu w celu identyfikacji i charakterystyki dysbiozy
u os6b dorostych. Wyniki badan klinicznych potwierdzaja, ze stan tagodnej dysbiozy (ID 3) wystepuje u 16% zdrowej populacji
[1]. W grupie pacjentow z zespotem jelita drazliwego (IBS) oraz z nieswoistym zapaleniem jelit (IBD) wtasciwy profil bakteryjny
(ID 1-2) wystepuje u okoto 20-30% badanych, podczas gdy okoto 70-80% oséb ma profil bakteryjny wykraczajgcy poza norme
(ID> 2) [1]. U pacjentow z IBD notuje sie zwykle wiekszy stopien dysbiozy niz u pacjentow z IBS (ID 4-5) [1].

TABELA LICZEBNOSCI WYSELEKCJONOWANYCH MARKEROW BAKTERII

Wyniki analizy przedstawiono w przystepnej tabeli zawierajgcej 48 wybranych markerow bakteryjnych. Niektére markery sa
specyficzne dla jednego wybranego gatunku bakterii (np. Akkermansia muciniphila), podczas gdy inne obejmujg wiekszg
grupe bakterii (np. typ, Proteobakterie). Wyselekcjonowane do panelu bakterie majg duze znaczenie dla zdrowia, a ich rola w
zaburzeniach czynnosci jelitowych jest potwierdzona badaniami zaréwno laboratoryjnymi jak i klinicznymi. Wyniki sg okreslane

jako Q , lub Q(zmienione) i pokazujg w jakim stopniu mikrobiota pacjenta
jest zblizona do zdrowej populacji referencyjnej GA-map®.

Kategoria D. Bakterie przeciwzapalne N .
Niedobor  NOM&"  Nadmiar Wynik

Grupa Nr. | Bakteria =32 1 1 2 3 dla grupy
D1. Marker integralnosci . A
nablonka jelitowego 701 |Akkermansia muciniphila ( ]

o] Czarny punkt przedstawia sklad iloSciowy
markerow bakteryjnych prébki pacjenta

o] Kazdy marker posiada swdj niepowtarzalny
numer identyfikacyjny (np. ID: 701 - Akkermansia
muciniphila)

o] Zakres wykrywalnosci dla kazdej bakterii

Mapa koloréw dla tabeli wynikow sktadu ilosciowego
mikrobity jelitowe;:

Brak dysbiozy jest oznaczony jako kolorowe pole (zielone,
Niewielki zwigzek ze zwiekszonym wynikiem ID pomaranczowe i czerwone)
Umiarkowany zwigzek ze zwigkszonym wynikiem 1D o  Ciemnozielone pola oznaczajg zakres ilosciowy
B Wysoki zwigzek ze zwiekszonym wynikiem ID bakteril _Wy.stepUchy u zdrowej  populacji
referencyjnej*

o] Zakres wykrywalnosci dla kazdej bakterii jest
oznaczony jako kolorowe pole (od zielonego do
czerwonego)

o] Bezbarwne pola ozhaczajg poziomy
wykraczajgce poza zakres wykrywalnosci dla
danej bakterii

BAKTERIE JELITOWE CZLOWIEKA OZNACZANE PRZEZ MARKERY BAKTERYJNE O SZERKOIM SPEKTRUM (Ang.
Various - R6zne)

Nr. |Bakteria Rodzaje bakterii oznaczanych przez wskazany marker

300 |Various Bacillota Oscillibacter, Dysosmobacter, Phascolarctobacterium, Lawsonibacter, Coprobacillus, Flintibacter,
Acidaminococcus, Intestinimonas, Enterococcus, Mitsuokella, Negativibacillus, Allisonella,
Longicatena, etc.

206 | Various Bacteroidota Bacteroides, Phocaeicola, Prevotella, Mediterranea, etc.

100 |Various Actinomycetota Bifidobacterium, Actinomyces, Arcanobacterium, Winkia, Alloscardovia, Gardnerella, Kocuria, Rothia,
Microbacterium, etc.

302 |Various Bacilli Streptococcus, Enterococcus, Lactococcus, Lactobacillus, Staphylococcus, Latilactobacillus, Bacillus,
Granulicatella, Ligilactobacillus, Paenibacillus, Psychrobacillus, Cytobacillus, etc.

305 |Various Clostridia & Negativicutes Clostridium, Anaerotignum, Intestinibacter, Romboutsia, Megasphaera, Monoglobus, Mitsuokella,
Veillonella, Frisingicoccus, Negativicoccus, Colibacter, Paeniclostridium

331 |Various Bacillales & Lachnospirales Lachnospira,  Staphylococcus, Christensenella, Eubacterium, Bacillus, Alkalihalobacillus,
Psychrobacillus, Anaerostipes, Cytobacillus, Peribacillus, Priestia, Rossellomorea, Virgibacillus, etc.

318|Various Lachnospiraceae & Clostridiaceae Blautia, Fusicatenibacter, Roseburia, Coprococcus, Anaerobutyricum, Butyrivibrio, Tyzzerella,

Butyribacter, Pararoseburia, Lachnoclostridium, Enterocloster, Hungatella, Anaerostipes, etc.

330 |Various Veillonellales, Lachnospirales & Eubacteriales Roseburia, Dialister, Veillonella, Megasphaera, etc.

500 |Various Pseudomonadota Shigella, Escherichia, Salmonella, Enterobacter, Bilophila, Haemophilus, Klebsiella, Citrobacter,
Desulfovibrio, Pantoea, Leclercia, Lelliottia, Proteus, etc.

*Populacja referencyjna: Klinicznie przebadana grupa zdrowych dorostych (w wieku 18-70 lat) bez objaw6w ze strony przewodu pokarmowego oraz bez przebytych Strona
choréb przewodu pokarmowego [1]. 6/7
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