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1. Zdravlje mikrobioma

Mikrobna raznolikost

Prosjecno
1

Ukupna raznolikost vasih crijevnih bakterija mogla bi biti bolja. NaSi savjeti pomoci
¢e vam ojacati crijevni mikrobiom i unaprijediti vaSe zdravije. nisko visoko

Bogatstvo vrsta: 168 (Prosjecno : 202-322) 494
1

Ujedna&enost vrsta : 0,67 (Prosjecno : 0,72-0,78) MoZe se poboljSati
M Dodatne informacije

Mikrobna raznolikost opisuje raznolikost vaseg crijevnog mikrobioma i sastoji se od bogatstva vrsta i ujednacenosti vrsta. Raznolikost je najvazniji parametar za
analizu zdravlja vaSeg crijevnog mikrobioma. Ona mieri koliko je razlicitih bakterijskih vrsta (bogatstvo vrsta) prisutno u crijevima i koliko su ravnomjerno
rasporedene medu pojedinim vrstama (ujednacenost vrsta).

Bakterijska zajednica s visokom raznolikoS¢u stoga se sastoji od mnogih razlicitih vrsta, a pojedinci su ravnomjerno rasporedeni.

Raznolikost se racuna pomocu "Shannonova indeksa" — broja koji vidite u grafikonu. Ovaj indeks uzima u obzir i bogatstvo vrsta i ujednacenost (raspodjelu
pojedinaca medu tim vrstama). Sto je vrijednost visa, to bolje!

Istrazivanja pokazuju da se niska raznolikost moze povezati s raznim zdravstvenim problemima, poput upalne bolesti crijeva, pretilosti, metabolickih poremecaja
i autoimunih bolesti.

Bogatstvo vrsta: Pokazuje broj razlicitih bakterijskih vrsta u uzorku stolice. Visoka vrijednost ukazuje na veliko bogatstvo vrsta.

Ujednacenost vrsta: Daje informacije o tome koliko je uravnotezena ucestalost razli¢itih tipova bakterija u vaSem crijevu. Ravnomjernija raspodjela pomaze
sprijeciti dominaciju nekoliko vrsta, €ime bakterijska zajednica postaje manje podiozna poremecajima ili nepovoljnim promjenama.

Indeks disbioze

Prosje¢no
1

Vas crijevni mikrobiom je u ravnoteZi. Nema dokaza o disbiozi (= neravnotezi).
nisko visoko

-0,09

Izvrsno

M Dodatne informacije

Disbioza se odnosi na neravnoteZu u vaSem crijevnom mikrobiomu, kada potencijalno Stetne bakterije brojéano nadmasuju korisne. Ova neravnoteZa moze biti
posliedica razlicitih ¢imbenika, ukljucujuci neuravnoteZzenu prehranu bogatu ultraprocesiranom hranom, Zivotne navike poput kroni¢nog stresa, nedostatka
tjelesne aktivnosti ili nedovoljno sna, kao i redovite upotrebe lijekova. Odredena medicinska stanja, osobito upalne bolesti crijeva, takoder mogu povecati rizik od
disbioze. Indeks dishioze kvantificira ozbilinost ove neravnoteze i moze biti koristan za pracenje promjena u mikrobiomu tijekom lijecenja ili prilagodbi prehrane.
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Enterotip
4

Enterotip 3 (,Ruminococcus”) povezan je s prehranom koja je uravnotezena i
bogata sloZenim ugljikohidratima, ukljuéujuci viakna.
Enterotip 3: Ruminococcus

M Dodatne informacije

Enterotipovi kategoriziraju crijevni mikrobiom u tri dominantne bakterijske skupine, koje €ine ,,osnovni mikrobiom” tijiekom ranih godina Zivota, ponajprije pod
utjecajem genetskih ¢imbenika i prehrambenih navika. Postoje dokazi da vas enterotip moze utjecati na to koju hranu mozete posebno dobro metabolizirati i
koliko ucinkovito se vitamini proizvode u vaSem crijevu. Dugorocne prehrambene navike, zajedno s dobi, zdravstvenim stanjem i primjenom lijekova, mogu
utjecati na vas enterotip.

Imajte na umu da ova klasifikacija i vas rezultat pokazuju samo sklonost te se tipovi mogu preklapati.
Enterotip 3

Enterotip 3 obiliezen je dominacijom bakterijskog roda Ruminococcus. Ovaj enterotip osobito je est kod osoba s mijeSanom prehranom. Bakterije
Ruminococcus brzo i u€inkovito razgraduju neprobavijive sastojke hrane te ih pretvaraju u tvari koje pogoduju zdraviju, poput kratkolan€anih masnih kiselina.
Ruminococcus proizvodi viSe enzima koji mogu razgraditi neprobavijive ugljikohidrate, poput viakana, i pretvoriti ih u energiju. Medutim, te bakterije mogu i
oStetiti crijevnu sluznicu razgradujuéi Se¢erno-proteinske komplekse prisutne u njoj.

Enterotip 1

Enterotip 1 ("Bacteroides") povezuje se s prehranom bogatom namirnicama Zivotinjskog podrijetla.

Enterotip 2

Enterotip 2 (“Prevotella”) povezuije se s prehranom koja se temelji na bilikama, bogatom vo¢em, povréem, mahunarkama i cjelovitim Zitaricama.

2. Interakcija crijevo-tijelo

o q 2 Niska potpora vaSem imunoloSskom sustavu
Crijevno-imunoloska os

VaSe crijevne bakterije mogle bi biti otpornije kako bi u€inkovitije podupirale vas
imunoloski sustav. NaSi savjeti mogu vam pomoci ojacati crijevni mikrobiom.

M Dodatne informacije

Os crijevo—imunitet opisuje povezanost i interakciju izmedu crijeva i imunoloskog sustava tijela. ViSe od 70% imunoloskog sustava nalazi se u crijevima i
podupiru ga bakterije koje tamo Zive. Odredene bakterije aktiviraju imunoloSke stanice ili reguliraju njihovu aktivnost te proizvode protuupalne tvari poput
kratkolan€anih masnih kiselina. Zdravije vaSeg crijevnog mikrobioma kljucno je za snazan imunoloSki sustav.

Upalni potencijal Nizak upalni potencijal

4/4

VaSa crijeva ne pokazuju znakove upale povezane s LPS-om. Va3 upalni
potencijal povezan s LPS-om je nizak. Va3 rezultat sastoji se od 4 metaboli¢ka puta za
proizvodnju LPS-a:
Seéerni gradivni blokovi za LPS
Prosireni LPS moduli
Povrsinski antigeni
Prekursor za LPS
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M Dodatne informacije

Upalni potencijal u vaSim crijevima moZze se izracunati pomocu lipopolisaharida (LPS). LPS su molekule koje se nalaze u stani¢nim stijenkama odredenih
bakterija. Najnovija istrazivanja pokazuju kako sastav crijevnog mikrobioma (ukljucujuéi vrste i koli€ine bakterija koje proizvode LPS) utjeCe na imunoloski sustav
u crijevima.

QOdredene bakterije mogu koristiti opisane metabolicke putove za proizvodnju LPS-a. Ako u crijevima postoji previSe bakterija koje proizvode LPS, povecava se
potencijal za upalu.

Osim toga, indeks dishioze i snaga imuniteta vazni su parametri koji mogu utjecati na upalni potencijal u crijevima.

F ~ Visoka sklonost koZnim stanjima
Os crijevo—koza

Vas crijevni mikrobiom mogao bi bolje podupirati zdravije vasSe koze. Nasi savjeti Visoka sklonost aknama

mogu vam pomoci ojacati crijevne bakterije i poboljSati izgled vaSe koze.
Visoka sklonost neurodermatitisu

Niska sklonost psorijazi

M Dodatne informacije
Os crijevo—koZa opisuje povezanost izmedu crijevnog mikrobioma i zdravija koZe. Kozne bolesti poput akni, neurodermatitisa i psorijaze ¢esto su uzrokovane

upalnim procesima u tijelu, koji se zatim ocituju na povrsini koZe. Crijevne bakterije mogu izravno regulirati imunoloski sustav i upalne procese u tijelu. Stoga je
moguce donijeti zakljucke o zdravlju koZe analizom bakterija pronadenih u uzorku stolice.

L. - Niska sklonost pothranjenosti
Upravljanje tjelesnom tezinom

Cini se da vas crijevne bakterije dobro podrzavaju u prirodnoj regulaciji teZine. Cini

. < Niska sklonost prekomjernoj tjelesnoj tezini
se da je sve u ravnotezi.

M Dodatne informacije

Sastav crijevnih bakterija utieCe na razlicite aspekte metabolizma, poput stvaranja energije iz hrane. Nekoliko studija pokazuje da crijevne bakterije imaju ulogu u
regulaciji tielesne teZine. Neke su bakterije povezane s vitkom gradom, dok druge mogu pridonijeti pretilosti.

VasSa crijeva mogu sadrzavati i bakterije povezane s pothranjenoS¢u i one povezane s prekomjernom tielesnom tezinom.

Drugi vazni ¢imbenici u regulaciji tielesne tezine ukljucuju mikrobnu raznolikost i kratkolanéane masne kiseline koje proizvode bakterije.

3. Zdravlje crijeva

g o Visoka sklonost sindromu propusnog crijeva
Sindrom propusnog crijeva

Sastav vasih crijevnih bakterija ukazuje ha moguci sindrom propusnog crijeva.
Ako patite od probavnih tegoba ili simptoma, preporucujemo da se obratite
lijecniku.
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M Dodatne informacije

Sindrom propusnog crijeva opisuje povec¢anu propusnost crijevne sluznice. Ona regulira koje tvari prolaze iz crijeva u krvotok. Ako je crijevna sluznica oStecena,
nezeljene tvari mogu udi u tijelo i potaknuti upalu. Za odrzavanje netaknute crijevne sluznice klju¢an je zdrav crijevni mikrobiom. Korisne crijevne bakterije
pomazu u jacanju crijevne barijere i smanjenju upale. Imajte na umu da je visoka raznolikost presudna za o€uvanje zdrave crijevne sluznice.

S druge strane, ako su vaSe crijevne bakterije u neravnotezi, odredene se bakterije mogu prekomjerno razmnoziti i pretierano razgradivati stanice sluznice,
¢ineci crijevnu sluznicu jos ,propusnijom®. To moZe dovesti do sindroma propusnog crijeva. OStecena crijevna sluznica povezuje se s povecanim rizikom od
kroni€ne upale, intolerancija na hranu, autoimunih bolesti, sindroma iritabilnog crijeva i koznih bolesti, izmedu ostalog.

. .. . . Visoka sklonost sindromu iritabilnog crijeva
Sindrom iritabilnog crijeva ger

Sastav vasih crijevnih bakterija ukazuje na moguci slu¢aj sindroma iritabilnog
crijeva. Ako patite od probavnih tegoba ili simptoma, preporucujemo da se obratite
lijecniku.

M Dodatne informacije

Sindrom iritabilnog crijeva (IBS) Cest je gastrointestinalni poremecaj koji se ocituje simptomima poput proljeva ifili zatvora, nadutosti i bolova u trbuhu. Studije
pokazuju da oboljeli €esto imaju nepovoljan sastav i manju raznolikost crijevnih bakterija u usporedbi s osobama bez IBS-a. Postoji niz uzroka koji mogu
potaknuti sindrom iritabilnog crijeva il pogor3ati simptome. Cini se da psiholo3ki imbenici, poput stresa, imaju osobito vaznu ulogu. Osim toga, pothranjenost,
nedostatak nutrijenata, druge bolesti, toksini, manjak Zelu€ane kiseline, lijekovi, infekcije i neravnoteza u crijevnom mikrobiomu ubrajaju se medu moguce
okidace.

Niska sklonost SIBO-u
SIBO

Cini se da ne postoji povezanost izmedu vasih crijevnih bakterija i moguéeg
prekomijernog rasta bakterija u tankom crijevu.

M Dodatne informacije

SIBO (prekomjerni rast bakterija u tankom crijevu) oznacava stanje u kojem dolazi do pretjieranog umnazanja bakterija u tankom crijevu. Uobi€ajeno, tanko
crijevo sadrzi znatno manje bakterija nego debelo crijevo. Kod SIBO-a, medutim, povecava se prisutnost bakterija iz debelog crijeva u tankom crijevu. To se
najceSce dogada zbog usporene probave ili anatomskih promjena nakon operacije. Naj¢eSc¢i simptom je nadutost, no mogu se javiti i drugi probavni poremecaiji
te nedostatak hranjivih tvari (posebno vitamina B12).

IstraZivanja pokazuju da prekomjerni rast bakterija u tankom crijevu takoder utjeCe na sastav bakterija u debelom crijevu. Uzorak stolice stoga moZze dati
naznake o mogucoj prisutnosti SIBO-a. Ako je nalaz pozitivan, preporucuje se konzultirati lijecnika i napraviti dodatni test daha.

- e Visoka sklonost osjetljivosti na gluten
Osijetljivost na gluten 1 9

Sastav vaSeg crijevnog mikrobioma ukazuje na mogucu osjetljivost na gluten. Ako
patite od probavnih tegoba ili simptoma, preporucujemo da se obratite lijeCniku.
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M Dodatne informacije

Osjetljivost na gluten odnosi se na reakciju na gluten koja nije povezana s celijakijom (autoimunim odgovorom) ili alergijom na pSenicu. Gluten je protein koji se
nalazi u zitaricama poput pSenice, pira, razi i jeéma. Njegova konzumacija kod osoba s osjetljivoS¢u na gluten moZze dovesti do probavnih smetnji i simptoma
poput kroni€nog umora i glavobolja.

Na temelju znanstvenih studija danas je moguce uspostaviti poveznicu izmedu sastava crijevnog mikrobioma i potencijalne osjetljivosti na gluten.

4. Popisi bakterija

Omijer FIB

Vas omjer FIB: 4,78

v

Referenca (%) 1,08-2,03
Bakterija UcCestalost (%) Referenca (%)
Bacteroidota 11681 ¥ 30,88 - 45,11
Firmicutes 1 80,37 Y 48,28 - 6347

Probioticke bakterije

Bakterija UcCestalost (%) Referenca (%)
Akkermansia muciniphila 0,82 M 0,00 - 1,56
Bifidobacterium 0,23 M 0,03-0,66
Bifidobacterium longum 0,23 M 0,00-0,36
Lactobacillus 0,00 ¥ 0,00-0,01

Bakterije koje proizvode mucin

Bakterija Ucestalost (%) Referenca (%)
Akkermansia muciniphila 0,82 M 0,00-1,56
Bacteroides fragilis 0,00 ¥ 0,00- 0,26
Bacteroides thetaiotaomicron 4000 % 0,02-0,65
Bifidobacterium 023 M 0,03-0,66
Faecalibacterium prausnitzii 10,36 Yy 344-11,31
Lactobacillus 0,00 - 0,00-0,01
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Bakterija Ucestalost (%) Referenca (%)
Anaerostipes 0,10 M 0,04-0,36
Coprococcus 4000 % 0,06-1,90
Eubacterium hallii group 001 —- 0,00-0,09
Faecalibacterium prausnitzii 10,36 Yy 344-1131
Roseburia 0,15 M 0,00-0,16
Subdoligranulum 000 ¥ 0,30-2,50
Bakterije koje reduciraju sulfat
Bakterija Ucestalost (%) Referenca (%)
Bilophila 4000 % 0,02-0,25
Bilophila wadsworthia 0,00 ¥ 0,00-0,24
Desulfovibrio 0,00 ¥ 0,00-0,23
Pregled svih bakterija
Koljeno Rod Ucestalost (%) Referenca (%)
Firmicutes Agathobacter 0,07 M Nema podataka
Verrucomicrobiota Akkermansia 0,82 Y 0,00-1,94
Bacteroidota Alistipes 1,86 M 1,35-4,96
Firmicutes Anaerofilum 0,00 ¥ 0,00 - 0,01
Firmicutes Anaerostipes 0,10 y 0,04-0,36
Firmicutes Anaerotruncus 0,00 ~ 0,00-0,01
Bacteroidota Bacteroides 13,40 y 11,89 - 31,62
Bacteroidota Barnesiella 0,73 M 0,13-2,04
Actinobacteriota Bifidobacterium 0,23 M 0,03-0,66
Desulfobacterota Bilophila 40,00 ¥ 0,02-0,25
Firmicutes Blautia 0,00 Y 0,00-0,16
Firmicutes Butyricicoccus 0,15 y 0,11-0,47
Bacteroidota Butyricimonas 0,00 ¥ 0,00-0,22
Firmicutes CAG-352 1,29 M Nema podataka
Firmicutes CAG-56 0,00 Y 0,00-0,12
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Koljeno Rod Ucestalost (%) Referenca (%)
Firmicutes Candidatus Soleaferrea 0,01 M Nema podataka
Firmicutes Christensenellaceae R-7 group 0,19 y 0,05-1,83
Firmicutes Clostridium sensu stricto 1 0,02 0,00-0,11
Firmicutes Colidextribacter 0,07 M 0,05-0,19
Actinobacteriota Collinsella 0,08 v 0,02 -0,22
Bacteroidota Coprobacter 0,21 M 0,00-0,24
Firmicutes Coprococcus 40,00 ¥ 0,06-1,90
Firmicutes Defluviitaleaceae UCG-011 0,01 M 0,00-0,03
Desulfobacterota Desulfovibrio 0,00 ¥ 0,00-0,23
Firmicutes Dialister 014 7 0,00-2,50
Firmicutes Dielma 0,00 0,00-0,01
Firmicutes DTU089 0,01 Y 0,00-0,02
Firmicutes Eisenbergiella 10,11 v 0,00 - 0,02
Actinobacteriota Enterorhabdus 0,00 v 0,00-0,01
Firmicutes Erysipelatoclostridium 0,00 0,00 - 0,05
Firmicutes Erysipelotrichaceae UCG-003 0,20 M 0,03-0,33
Proteobacteria Escherichia-Shigella 0,00 ¥ 0,00 - 0,07
Firmicutes Eubacterium eligens group 1 6,15 y 0,25-2,68
Firmicutes Eubacterium hallii group 0,01 0,00-0,09
Firmicutes Eubacterium nodatum group 0,00 v 0,00 - 0,02
Firmicutes Eubacterium oxidoreducens group 0,00 ¥ 0,00-0,05
Firmicutes Eubacterium ruminantium group 0,00 v 0,00-0,13
Firmicutes Eubacterium siraeum group 11,54 y 0,01-1,49
Firmicutes Eubacterium ventriosum group 0,07 M 0,01-0,15
Firmicutes Eubacterium xylanophilum group 0,25 M 0,00-0,37
Firmicutes Faecalibacterium 130,04 Y  602-1578
Firmicutes Family XIll AD3011 group 0,00 ¥ 0,00-0,08
Firmicutes Family XIIl UCG-001 0,00 ~ 0,00-0,03
Firmicutes Flavonifractor 10,10 0,00 - 0,06
Firmicutes Fournierella 0,00 " 0,00-0,01
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Koljeno Rod Ucestalost (%) Referenca (%)
Firmicutes Frisingicoccus 0,01 M Nema podataka
Firmicutes GCA-900066575 40,00 Y 0,01-0,08
Proteobacteria Haemophilus 10,38 M 0,00-0,12
Firmicutes Holdemanella 0,00 ¥ 0,00-0,09
Firmicutes Holdemania 0,03 M 0,00- 0,05
Firmicutes Hydrogenoanaerobacterium 0,00 Y 0,00-0,01
Firmicutes Intestinibacter 0,00 ¥ 0,00-0,03
Firmicutes Intestinimonas 001 7Y 0,00-0,06
Firmicutes Lachnoclostridium 0,21 Y 0,15-0,82
Firmicutes Lachnospira 40,00 Y 0,35-2,63
Firmicutes Lachnospiraceae FCS020 group 1001 7 0,03-0,37
Firmicutes Lachnospiraceae NC2004 group 40,00 Y 0,02 - 1,00
Firmicutes Lachnospiraceae ND3007 group 40,00 Y 0,24-2,58
Firmicutes Lachnospiraceae NK4A136 group 11,13 Y 0,00-0,28
Firmicutes Lachnospiraceae UCG-001 40,00 ¥ 0,02-0,51
Firmicutes Lachnospiraceae UCG-004 0,00 ~ 0,00-0,29
Firmicutes Lachnospiraceae UCG-008 0,00 ¥ 0,00 - 0,05
Firmicutes Lachnospiraceae UCG-010 0,03 M 0,03-0,27
Firmicutes Lactobacillus 0,00 Y 0,00-0,01
Firmicutes Lactococcus 0,00 ~ 0,00-0,01
Firmicutes Marvinbryantia 0,00 ¥ 0,00-0,02
Firmicutes Merdibacter 0,00 ¥ 0,00 - 0,01
Firmicutes Monoglobus {4 0,06 M 0,07-0,37
Firmicutes Moryella 0,00 ¥ 0,00-0,05
Firmicutes Negativibacillus 0,08 M 0,00-0,08
Firmicutes NK4A214 group 0,03 -~ 0,00-0,95
Bacteroidota Odoribacter 0,17 Y 0,11-0,41
Firmicutes Oscillibacter 0,10 M 0,03-0,31
Firmicutes Oscillospira 0,00 Y 0,00-0,11
Proteobacteria Oxalobacter 0,00 ¥ 0,00-0,03
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Koljeno Rod Ucestalost (%) Referenca (%)
Bacteroidota Parabacteroides 1045 Y 0,94 -3,59
Bacteroidota Paraprevotella 0,00 0,00-0,36
Proteobacteria Parasutterella 0,69 M 0,01-0,80
Firmicutes Peptococcus 0,00 0,00-0,03
Firmicutes Phascolarctobacterium 1,25 M 0,00 - 2,07
Firmicutes Phocea 0,00 0,00-0,01
Bacteroidota Prevotella 0,00 0,00-11,55
Firmicutes Pseudoflavonifractor 0,01 v 0,00-0,01
Firmicutes Romboutsia 0,00 0,00-0,01
Firmicutes Roseburia 0,15 M 0,00-0,16
Firmicutes Ruminococcus 0,36 Y 0,15-1,95
Firmicutes Ruminococcus torques group 0,00 0,00-0,11
Actinobacteriota Senegalimassilia 0,00 0,00 - 0,02
Actinobacteriota Slackia 0,00 0,00 - 0,02
Firmicutes Streptococcus 10,95 y 0,03-0,31
Firmicutes Subdoligranulum .1 0,00 0,30-2,50
Proteobacteria Sutterella < 0,00 0,02 -2,45
Firmicutes Terrisporobacter 0,00 0,00 -0,02
Patescibacteria TM7x 0,01 M 0,00-0,03
Firmicutes Turicibacter 10,07 ¥ 0,00 - 0,06
Firmicutes Tyzzerella 0,00 0,00-0,11
Firmicutes UBA1819 0,03 Y 0,00- 0,05
Firmicutes UCG-002 0,23 . 0,03-0,63
Firmicutes UCG-003 0,00 0,00-0,18
Firmicutes UCG-005 4 0,00 0,02-0,54
Firmicutes UCG-009 0,00 0,00-0,01
Firmicutes Veillonella 10,16 ¥ 0,00-0,15
Verrucomicrobiota Victivallis 0,14 M 0,00-0,24
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5. Preporuke

Izbjegavajte Secer i zasladivace

Visoka konzumacija Secera i umjetnih sladila moze imati
negativne ucinke na crijevni mikrobiom i oStetiti rast korisnih
bakterija. Kako vas mikrobiom pokazuje znakove neravnoteze,
vazno je smanijiti konzumaciju Secera i dati prednost prirodnim
sladilima. Smanjenjem unosa Secera mozete stvoriti okruzenje
koje bolje podrzava dobre bakterije u vaSim crijevima. Pocnite

Odaberite zdravije alternative dodanom Seceru:

1
1
1
i
i « Svjeze voce: Birajte slatke voéne grickalice umjesto slatkih

, poslastica.

|+ Med ijavorov sirup: Koristite ove prirodne zasladivate umjereno.

i « Tamna Cokolada: UZivajte u malom komadu kao desert ako sadrzi
1

1

1

i

;

} o . o malo Secera.
postupno prilagodavatl svoju prehranu kako biste smanjii « Nezasladeni (biljni) jogurt: Odaberite ga kao probioticku bazu i
konzumaciju slatke hrane i pi¢a te se umjesto toga usredotoCite . .
o L ) dodajte voce za okus.
na cjelovite namirnice i prirodna sladila.
N o e e e e e e e e e e e e e e e M e e e e e A e e e e e s
7 am ~

Nutritivna raznolikost

Raznolika prehrana na biljnoj bazi pobolj$ava crijevni mikrobiom Svakodnevno konzumirgjte raznovrsnu bilinu hranu:

osiguravajudi jedinstvena viakna i hranjive tvari koje podrzavaju
korisne bakterije. Redovito u prehranu ukljucujte Sareno voce,

1

1

1

:

1

1« Crvenikupus: Dodajte ga u przena jela, pecite ga u pecnici ili ga

1
povrce, Zitarice i mahunarke kako biste pobolj3ali zdravije i i

1

1

1

1

1

1

1

i

1

fermentirajte kao prilog uz proteinsko jelo.

« Crveniribiz: UZivajte ih sirove kao meduobrok, u desertima ili ih
dodajte u salate.

« Slatki krumpir: Pecite ga ili zgnjecite za slani prilog.

« BobiCasto voce: PomijeSajte ih u smoothieje ili jogurt.

otpornost svog mikrobioma.

Enterotip 3 - dominantno Ruminococcus
Enterotip 3 povezan je s uravnotezenom prehranom koja
ukljucuje i Zivotinjsku i biljinu hranu. Vrste Ruminococcus mogu
ucinkovito razgraditi rezistentni Skrob, pa je ukljucivanje ovih
Skrobova posebno korisno za zdravlje crijeva. Raznolika
prehrana s dovoljno proteina igra srediSnju ulogu u podrzavanju
ovog enterotipa.

Ojacajte svoj mikrobiom ukljucivanjem rezistentnog Skroba i raznih izvora
proteina:

« Otporni Skrob: Redovito ukljuCujte ohladeni krumpir, rizu i mahunarke
u svoje obroke. Otporni Skrob se takoder nalazi u indijskim
ora3cicima, sirovoj zobi i blago zrelim bananama.

Kombinirajte biline proteine: MijeSajte i kombinirajte proteine za
optimalno iskoriStavanje proteina. Na primjer: grah s kukuruzom, le¢a
dal sa smedom rizom, humus s kruhom od cjelovitih Zitarica.

« Zdrave masti i dovoljna koli¢ina tekucine: Konzumirajte zdrave masti
poput maslinovog ulja, sezama i avokada. Pijte puno vode kako biste
sprijecili zatvor, Cest problem kod ovog enterotipa.

.
e e e e e, — e —————
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¢ Juha od brokule i le¢e

Sastojci:

1 glavica brokule, nasjeckana

1 Salica crvene lece

1 luk, nasjeckan na kockice

2 CeSnja CeSnjaka, nasjeckana
6 Salica povrtnog temeljca

1 Zlica maslinovog ulja

1 Cajna ZliCica suSenog timijana
Sol i papar po ukusu

KriSke limuna za posluZivanje

Priprema:

1. Zagrijte maslinovo ulje u velikoj tavi na srednjoj vatri.

2. Dodajte luk i CeSnjak i przite dok ne omeksaju.

3. Dodaijte brokulu, le¢u i timijan te dobro promijeSajte.

4. Ulijte povrtni temeljac i sve zakuhajte.

5. Smanijite vatru i pirjajte pokloplieno 20-25 minuta dok le¢a ne omeksa.
6. Juhu izmiksajte Stapnim mikserom.

7. Zacinite solju i paprom.

8. Posluzite vruce s kriSkom limuna.

Ova hranjiva i utjeSna juha od brokule, bogata proteinima i viaknima, ugrijat ¢e vas iznutra.

Dajte prednost omega-3 masnim kiselinama : :
Omega-3 masne kiseline podrzavaju zdravije crijeva 1 Jedite hranu bogatu omega-3 masnim kiselinama barem 3 puta tjedno: !
poveégnjerlﬁ koli¢ine bakterija koje proizvode butirat i bitne su za E . Masna riba (divijilosos, skusa, sardine, riblje ulje) i
zdravlje koze. i . Ulje algi i
i« Lanene, chiaikonopljine siemenke ,
i« Orasii edamame ‘
E 5
e Ay

Zdravije proteinske opcije
Umijesto preradenog mesa, birajte zdravije alternative koje su
ukusne i nude zdravstvene prednosti.

Isprobajte ove ukusne opcije:

1
i
i
« Dimljeni losos: Ukusna alternativa bogata omega-3 masnim i
kiselinama koja se dobro slaZe s raznim jelima. !

« Nemasna perad: Odaberite tanko narezanu, nemasnu puretinu ili H
piletinu za izvor proteina s niskim udjelom masti koji je svestran i i
Zzasitan. !

« KiriSke tofua: Uzivajte u tanko narezanom tofuu zacinjenom solju i H
zaginskim biliem ili mariniranom u soja umaku i kratko poprzenomza |
dodatni okus i teksturu. Takoder je odli¢an na kruhu umjesto na i
kobasici. i

1

1

Ogranicite konzumaciju ¢okolade

Cak i tamna ¢okolada s preko 70% udjela kakaa moZze
pogorsati akne.

Pazite na konzumaciju ¢okolade za €iS¢u kozu:
« Ogranicite konzumaciju Cokolade na 2-3 puta tjedno.
« Razmislite o potpunom izbacivanju €okolade iz prehrane na dva
tjedna i obratite pozornost na sve promjene na kozi.
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¢ Miso juha s tofuom i povréem

Sastojci:

4 Salice vode

3 Zlice miso paste

1 blok ¢vrstog tofua, nasjeckanog na kockice
1 Salica narezanih gljiva

1 Salica narezanog bok choya

1/4 Salice nasjeckanog mladog luka

2 Zlice soja sosa

Priprema:

1. Lagano zakuhajte vodu.

2. Dodajte narezane gljive i bok choy te pirjajte 5 minuta.

3. Dodajte nasjeckani tofu i pirjajte joS 3 minute dok se potpuno ne zagrije.
4. Ugasite vatru i lagano umijeSajte miso pastu i soja sos.

5. Pospite mladim lukom i posluzite vruce.

Topla, krepka juha s probioticima i zdravim povréem.

Ogranicite alkohol i kofein

Alkohol i kofein mogui iritirati sluznicu crijeva i poremetiti
osjetljivu ravnotezu vaSeg mikrobioma. Smanjenje unosa ovih
tvari moze pomodéi u smanjenju upale i potaknuti zacjeljivanje u
crijevima. Njihovo ograni¢avanje moze pomoci u upravijanju
probavnim smetnjama i upalnim simptomima, omogucujuéi
crijevnoj barijeri da se pravilno oporavi. Jasno razumijevanje
kako ove tvari utjeCu na vasSu probavu kljucno je za donoSenje
informiranih odluka koje daju prioritet zdraviju crijeva. Zamjena
alkoholnih pic¢a i kofeina umirujucim biljnim Cajevima moze

Isprobajte ove alternative za pice:

Biljni Cajevi: Isprobajte verzije bez kofeina poput kamilice ili rooibosa

za opustanje i pomo¢ probavi.

« Kokosova voda: Razmislite o kokosovoj vodi kao osvjeZavajucoj
alternativi tijekom vrucih dana.

« Mocktails: UZivajte u bezalkoholnim mocktailsima sa svjezim
sokovima i gaziranom vodom za svecani dodir.

« Napitci: Pijuckajte tople napitke za utjehu i kao alternativu napitcima s

e — e ———————————

L N Lo Lo kofeinom.
pomoci u odrZzavanju hidratacije i drZzanju simptoma pod
kontrolom, a istovremeno pruza smirujuéi uéinak navaSa Moo oo oo e - .
crijeva.
2 Y

Smanijite zasi¢ene masti

Prekomjerna konzumacija zasi¢enih masnih kiselina moze
povecati brojnost Oscillospiraceae, koje su negativno povezane
s proizvodnjom zonulina-1 (proteina koji tvori crijevnu barijeru).

Smanijite unos zasi¢enih masti uz pomo¢ ovih savjeta:

« Birajte nemasno meso umjesto preradenih mesnih proizvoda i
kobasica.

« Provijerite nutritivne informacije na pakiranju hrane i birajte proizvode
s nizim udjelom zasicenih masti.

« Zamijenite zasi¢ene masti zdravim mastima iz oraSastih plodova,
sjemenki, avokada i ribe.
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UravnoteZzite crijevne bakterije

Odrzavanje zdrave ravnoteZe crijevnih bakterija kljucno je,
posebno za one koji su u riziku od probavnih problema poput
sindroma iritabilnog crijeva. NeravnoteZa, posebno smanjenje
bakterija poput Bacteroidetes i Firmicutes, moZe negativno
utjecati na funkciju crijeva. Poticanje ovih korisnih bakterija
moze pomoci u promicanju cjelokupnog zdravija probavnog
sustava i ublaZavanju simptoma.

Nacini za povecanije broja Bacteroidetes i Firmicutes:

Redovita tjelovjezba: Vjezbajte ili se bavite sportom barem 30 minuta
svaki dan kako biste podrzali zdravlje crijeva.

Mediteranska prehrana: Ukljucite obroke u skladu s mediteranskom
prehranom nekoliko puta tiedno. Ova prehrana ukljuCuje raznovrsno
povrce, voce, mahunarke, cjelovite Zitarice, visokokvalitetno
maslinovo ulje i ribu. Primjeri uklju€uju mediteransku salatu od graha,
punjene paprike i vegansku/vegetarijansku gréku salatu s maslinama.
Ugljikohidrati bogati viaknima: PokuSajte osigurati da barem polovica
vasih ugljikohidrata dolazi iz izvora bogatih viaknima poput smede
rize, tiestenine od cjelovitih Zitarica i mahunarki.

« Omega-3 masne kiseline: Ukljucite izvore omega-3 masnih kiselina
poput chia siemenki, konoplje i lana ili ulja algi kako biste podrzali
zdravlje crijeva.

3 Energetske plocice s orasastim plodovima i voéem

Sastojci:

1/2 Salice mijeSanih oraSastih plodova
1/2 Salice datulja

1/2 Salice suhih marelica

1 Zlica chia sjemenki

Priprema:

1. U multipraktiku pomijeSajte bademe, chia sjemenke, datulje i suhe marelice. Miksajte dok se sve fino ne nasjecka i smjesa ne pocne ¢vrsto drzati.
2. Utisnite u Cetvrtasti kalup za pecenje obloZen papirom za pecenje.

3. Ohladite u hladnjaku 1-2 sata.

4. NareZzite na Stangice i posluZite.

Idealno za podizanje energije izmedu obroka ili kao zdrav meduobrok u pokretu.

Evo brzog pregleda nacina za poboljSanje zdravija crijeva:

« Smanijite dodane Secere i umjetna sladila: Visoki unos dodanih Secera i umjetnih sladila moze negativno utjecati na vas crijevni mikrobiom i ometati
korisne bakterije. Smanjenje unosa Secera stvara okruZenje koje podrzava dobre crijevne bakterije, $to je posebno vazno s obzirom na trenutnu
neravnotezu vaSeg mikrobioma. Postupno prilagodite svoju prehranu kako biste smanjili slatke namirnice i pi¢a, umjesto toga birajte cjelovite namirnice i
prirodna sladila.

« Prihvatite raznoliku biljnu prehranu: Raznolika, bilina prehrana poboljSava vas crijevni mikrobiom pruzajuéi jedinstvena viakna i hranjive tvari koje
podrzavaju korisne bakterije. Stalno ukljuCujte Sareno voce, povrce, zitarice i mahunarke kako biste poboljSali zdravlje i otpornost mikrobioma. Ovaj pristup
je klju€an za njegovanije korisnih bakterija u vaSem crijevu.

« Podrzite enterotip 3 uravnoteZzenom prehranom: Enterotip 3 uspijeva na mjeSovitoj prehrani, ukljucujuéi i Zivotinjske i biline namirnice. Vrste
Ruminococcus, koje su ucinkovite u razgradniji rezistentnog Skroba, vazne su u ovom enterotipu. Stoga je ukljucivanje rezistentnih Skroba korisno za vase
crijeva. Dobro uravnoteZzena prehrana, kombinirajuéi biljne i Zivotinjske proteine, klju¢na je za podrSku ovom enterotipu i odrzavanje zdravlja crijeva.

« Ogranicite unos alkohola i kofeina: Alkohol i kofein mogu iritirati sluznicu crijeva i poremetiti osjetljivu ravnotezu vaseg mikrobioma. Smanjenje unosa
moze pomodi u smanjenju upale i potaknuti zacjeljivanje, Sto je bitno s obzirom na vaSe trenutne probleme s crijevima. Ograni¢avanje ovih tvari moze
upravijati simptomima probavnih smetnji i upale, omogucujuéi vaSoj crijevnoj barijeri da se oporavi. Zamjena alkoholnih pi¢a i kofeina umirujuéim biljnim
Cajevima moze pomodi u odrzavanju hidratacije i smirivanju vasih crijeva.

- lIzbjegavajte prekomjerne zasi¢ene masti: Prekomjerna konzumacija zasic¢enih masnih kiselina moze povecati prisutnost Oscillospiraceae, koje su
negativno povezane s proizvodnjom zonulina-1, proteina kljuénog za odrZavanije crijevne barijere. To moZe doprinijeti problemima poput propusnih crijeva.
Smanjenje unosa zasicenih masti moze pomoci u zastiti vaSe crijevne barijere i promicanju cjelokupnog zdravija crijeva.

- Potaknite korisne bakterije: OdrZzavanje zdrave ravnoteZe crijevnih bakterija klju¢no je, posebno kada se suocavate s probavnim problemima poput IBS-
a. NeravnoteZa, posebno smanjenje korisnih bakterija poput Bacteroidetes i Firmicutes, moze negativno utjecati na funkciju crijeva. Poticanje ovih korisnih
bakterija moze pomodi u promicanju cjelokupnog probavnog zdravlja i ublazavanju simptoma, 3to je vitalno za vaSe trenutno stanje.
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- Povecajte unos omega-3 masnih kiselina: Omega-3 masne kiseline vitalne su za zdravlje crijeva, jer povecavaju prisutnost bakterija koje proizvode
butirat, a koje igraju klju€nu ulogu u odrzavanju zdravog crijeva. Takoder su bitne za zdravlje koZe, Sto je posebno relevantno s obzirom na vasu
abnormalnu korelaciju sa zdravljem koze. Ukljuivanje viSe omega-3 u vaSu prehranu moze pomocdi u poboljSanju zdravija crijeva i koze.

« Odaberite zdravije izvore proteina: Umjesto preradenog mesa, odlucite se za zdravije alternative koje pruzaju odli¢an okus i nutritivne prednosti. To je u
skladu s podrZzavanjem vaSeg enterotipa 3, koji ima koristi od uravnoteZzenog unosa biljnih i Zivotinjskih proteina. Ove promjene mogu doprinijeti boliem
zdravlju crijeva i opéem blagostanju.

« Oprez sa éokoladom i aknama: Cak i tamna ¢okolada s preko 70% udjela kakaa moZe pogorsati akne. S obzirom na vasu abnormalnu korelaciju s
aknama i zdravljem koze, vazno je obratiti paznju na unos ¢okolade, posebno ako primijetite pogorSanje stanja koze nakon konzumacije. Razmislite o
smanijenju ili eliminaciji Cokolade kako biste uocili poboljSanja.

6. O nama

Analiza, kontinuiranim ulaganjem i pracenjem laboratorijske dijagnostike, postavija nove standarde zdravstvene skrbi i prevencije za svoje Klijente s ciliem
o€uvanja zdravlja i povecanja kvalitete Zivota.

Analiza je dijagnosticki zdravstveni centar specijaliziran za laboratorijske usluge. Sveobuhvatnost testiranja, inovativne usluge, ukljucivanje lijecnika specijalista
nakon laboratorijske dijagnostike i teritorijalna distribucija poslovnih jedinica osnovne su karakteristike ove ustanove.

Analiza posluje od 2001. godine, a dugogodisnja tradicija pruzanja visokokvalitetnih usluga izdvaja Analizu kao jednog od lidera u segmentu privatnog
zdravstva, Sto potvrduje preko 150 000 pacijenata u 2021. godini. Zaposleno je 75 ljudi, ukljucujuci 7 specijalista medicinske biokemije, 1 magistra medicinske
biokemije, 8 lijecnika specijalista, od kojih su 3 profesora, farmaceuta, nutricionista, 4 molekularna biologa, 26 visih i srednjih laboratorijskih tehnicara, 8
medicinskih sestara i ostalog nemedicinskog osoblja, te suraduje s nizom specijalista iz podrucja medicine, farmacije i biotehnologije.

Suradnjom s europskim i americkim laboratorijima omogucujemo pacijentima dostupnost visoko inovativnih dijagnostickih testova na trzistu u Hrvatskoj. Uz
veliki broj biokemijskih, imunokemijskih, seroloskih i mikrobiolokih testova, u Analizi moZete napraviti specijalne testove kao Sto su:

« testiranje na alergije

« test intolerancije na hranu

« tekuce biopsije

» analiza minerala i teSkih metala iz kose

« test za odredivanje metabolickih bolesti kod djece

* genetski testovi

« test o€instva i skrbnistva

Specijalni testovi omogucuju nasim pacijentima analizu informacija o njihovom zdravstvenom stanju koje do sada nisu mogli dobiti, $to moze biti prekretnica u
dijagnostici i planiranju lijeCenja.
NaSa je vizija postati lider u segmentu laboratorijske dijagnostike putem mreZe vlastitih zdravstvenih centara.

® Napomena

Otkrivanje mikroorganizma ovim testom ne zna€i nuzno prisutnost bolesti. Isto tako, neotkrivanje mikroorganizma ovim testom ne iskljucuje prisutnost mikroorganizma koji moze
uzrokovati bolest. Mogu biti prisutni i drugi mikroorganizmi koje ovaj test ne detektira. Ovaj test nije zamjena za utvrdene metode identifikacije mikroorganizama ili za odredivanje njihovog
profila osjetljivosti na antimikrobne lijekove.

Analizirani podaci ispituju se pomocu specificnih algoritama za filogenetsku analizu kako bi se dobili precizni rezultati na temelju kojih se izraduje vaSe izvie§¢e o mikrobiomu. Za to se
koriste najnovija znanstvena saznanja, bioinformaticka izvrsnost i algoritmi uz potporu umjetne inteligencije. Ovi algoritmi strojnog ucenja koriste se, uz najvise standarde privatnosti i
sigurnosti podataka, u poglavijima o zdravlju crijeva i interakciji crijevo-tijelo (iskljucujuci upalne potencijale) kako bi se utvrdila sklonost profila mikrobioma uzorka prema profilima uzoraka
osoba sa specificnim obilieZjima. SaZzetak u poglaviju ,Preporuke” izraden je uz pomo¢ umjetne inteligencije.

Ne preuzimamo odgovornost za zdravstvene odluke donesene na temelju rezultata testa.
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