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INDEX DYSBIOZY

Dysbiézu definujeme ako trvalG alebo prechodni nerovnovahu v zloZeni érevnej mikroflory. Tato nerovnovaha moze byt
spdsobena zvySenim poétu potencialne Skodlivych baktérii a/alebo znizenim komenzalnych (zvy€ajne uzitoénych) baktérii.
Index dysbidzy (ID) sa uvadza na stupnici od 1 do 5. Pozri vysvetlivky k stupnici a vysledky nizSie.

Normobioticky stav: ZloZenie baktérii
vo vzorke sa nelii od referencnej
populacie*

Vysledok: Mikrobiota je normobioticka.

ROzNORODOST

Réznorodost (diverzita) ¢revnej mikroflory je definovana ako poget ré6znych druhov baktérii v éreve a ich mnozstvo.
Réznorodost sa uvadza ako ,hizsia, nez sa ocakavalo®, ,mierne nizsia, nez sa o¢akavalo® alebo ,podla o¢akavania“ a
vypocitava sa na zaklade Shannonovho indexu diverzity.

Vysledok: Bakteridlna diverzita je podl'a ocakavani.

Podrobnejsie vysvetlenie vysledkov najdete na strane 6, ,VySetrenie GA-map® Dysbiosis Test — VYSVETLIVKY K SPRAVE S VYSLEDKAMI TESTU“ strana
*Referenéna populacia: klinicky overena skupina zdravych dospelych jedincov (vo veku 18 - 70 rokov) bez gastrointestinalnych symptomov a bez gastrointestinalnych 17

ochoreni v anamnéze [1].



TABULKA MNOZSTVA BAKTERIi

Relativhe mnozstvo 48 vopred vybranych bakteridlnych markerov je uvedené nizSie. Bakteridlne markery (ukazovatele) su
umiestnené v kategoériach a skupinach na zaklade ich funkénych vlastnosti. Je nutné si uvedomit, Ze jeden bakterialny marker
méze patrit do viacerych kategorii/skupin. Baktérie boli zoskupené tak, aby ulahgili interpretaciu vysledkov a markery boli
umiestnené do kategorii, ktoré najviac savisia s ludskym zdravim v kontexte interakcii medzi hostitelom a érevnou mikrofl6rou.

Kategoéria A. Komenzalne baktérie

Znizene VY NOrme* zvsene Vysledok
Skupina C. | Baktérie 3 -2 skupiny

A1. Vyznamné 300 |Various Bacillota
Erevné baktérie Q

206 | Various Bacteroidota

100 |Various Actinomycetota

A2. Réznorodé 302 |Various Bacilli
komunity Erevnych
baktérii 305 |Various Clostridia & Negativicutes

331 | Various Bacillales & Lachnospirales

A1. Vyznamné érevné baktérie predstavuji dve najpocetnejSie bakterialne kmene v ¢reve: Bacillota (Firmicutes) a
Bacteroidota (Bacteroidetes). ZvySeny pomer Bacillota k Bacteroidota sa spaja s obezitou a metabolickym syndrébmom,
zatial' ¢o znizeny pomer Bacillota sa spaja so zapalovym ochoreni ¢reva [2]. Vysledok: ocakavané mnozstvo tychto
baktérii.

A2. Rbznorodé ¢revné bakterialne komunity zahffiaju Sirok( $kalu érevnych komenzalnych baktérii v ramci
$pecifikovanych taxénov. Nevyvazené zastupenie ktoréhokolvek z tychto taxdnov naznacuje zmeny v réznorodosti a zloZeni
mikrobov v &reve v porovnani s tymi, ktoré sa zvy€ajne nachadzaju v ¢reve zdravej populacie a ¢asto sa spajaji s niz8§im
poctom druhov (interné pozorovanie). Vysledok: mierne odliSna pocetnost tychto baktérii.

Kategéria B. Zvy$ena poéetnost pri strave Zivoéisneho pévodu

Znizené VY NOrMe* zyzens Vysledok
Skupina C. | Baktérie 321 p 1) 2| 3 skupiny

B1. ZvySena 201 | Alistipes spp.
pocetnost pri strave Q

zivotisneho pévodu | o0 | Alistipes onderdonkii

B1. Baktérie rodu Alistipes su rezistentné na ZI¢ a ich pocet vyrazne stipa pri konzumacii stravy bohatej na zivoc¢iSne
zlozky.[3]. M6Zu metabolizovat tryptofan na indolové derivaty. Zatial' ¢o stredne vysoka hladina tychto baktérii je
prospe$na, nadmerna produkcia indolu moze viest k zniZeniu hladiny serotoninu, ktory je nevyhnutny pre regulaciu
nalady a kognitivne funkcie [4]. Z tohto dovodu sa zvySené hladiny Alistipes ¢asto spéjaji s depresiou [4]. ZvySené
mnozstvo A. onderdonkii mOze tiez sluzit ako marker vysokej hladiny telesného tuku a celkovej hladiny cholesterolu [5].
Na druhej strane, nizSia hladina tohto druhu sa spajaju so zvy§enym zapalom pri ochoreniach, ako je nealkoholové tukové
ochorenie pe¢ene (NAFLD) a Crohnova choroba [4, 6]. Vysledok: ocakavané mnozstvo tychto baktérii.

*Referenéna populacia: klinicky overena skupina zdravych dospelych jedincov (vo veku 18 - 70 rokov) bez gastrointestinalnych symptomov strana
a bez gastrointestinalnych ochoreni v anamnéze [1]. 217
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Kategéria C. Kl'aéové vzajomne sa vyzivujice mikroorganizmy

Znizené VY NOMe™ zyvgeng Vysledok
Skupina C. |Baktérie 32 : 2| 3 skupiny
205 | Bacteroides xylanisolvens [ )
207 | Bacteroides stercoris .
208 | Bacteroides zoogleoformans
C1. Baktérie 209 |Parabacteroides johnsonii
rozkladajuce
komp|ex|ln|é 210 |Parabacteroides spp. Q
sacharidy =
306 | [Clostridium] methylpentosum ()
316 |[Eubacterium] siraeum
323 | Ruminococcus bromii
332 | [Bacteroides] pectinophilus
103 |Bifidobacteriaceae o
319 | Pediococcus & Ligilactobacillus ruminis
320 | Lactobacillaceae
C2. Baktérie
mlie€neho kvasenia ; ; ;
a probiotika 321 | Lactobacillus acidophilus & L. acetotolerans
325 | Streptococcus agalactiae & Blautia wexlerae
326 | Streptococcus thermophilus, S. gordonii & S. sanguinis
327 | Streptococcus salivarius group & S. mutans () I _-

C1. Baktérie rozkladajice komplexné sacharidy prosperuju vdaka réznym druhom viakniny a prebiotik, napriklad
inulinu, rezistentnému Skrobu a pektinu, ktoré st bohato zastipené v potravinach ako ovsené viocky, banany, jablka,
cesnak a cibul'a (potraviny s vysokym obsahom FODMAP sacharidov). Rozkladom komplexnych sacharidov podporuju
tvorbu mastnych kyselin s kratkym retazcom (SCFA) a dal$ich prospe$nych metabolitov, ktoré si délezité pre vzajomné
vyzivovanie sa mikrobialnych druhov [5, 7]. Vyznamné je, ze mnohé baktérie v tejto skupine prispievaju k tvorbe ¢revnych
plynov, takZe zvySenie ich poCetnosti méze suvisiet s nadivanim a bolestou brucha [8]. Vysledok: odlisna po¢etnost
tychto baktérii.

C2. Baktérie mlieéneho kvasenia a probiotika produkuju kyselinu mlie€nu a iné antimikrobialne latky, ktoré pomahaju
udrzat rast patogénov pod kontrolou, podporujd érevni bariéru, moduluji imunitny systém a pomahaja pri fermentéacii
vlakniny. Tieto funkcie s nevyhnutné na prevenciu infekcii, zniZzenie zapalu, podporu syntézy Zivin (najma ako hlavni
producenti vitaminov B a K) a udrzovanie celkového zdravia ¢riev [9]. Mnohé z tychto baktérii sa tiez predavaju ako
probiotika a prirodzene sa vyskytuju vo fermentovanych potravinach, ako je napr. jogurt. Za zmienku stoji, Ze pouzivanie
inhibitorov protonovej pumpy moéze viest k zvySenému vyskytu druhov Streptococcus a Lactobacillus [10]. Nadmerné
mnoZenie baktérii produkujlcich laktat v ¢reve méZe podporovat tvorbu sulfidu baktériami redukujicimi sulfat, o moze
mat $kodlivy vplyv na zdravie ¢riev a podielat sa na vzniku ochoreni ako kolitida [11]. Vysledok: mierne odli$na
pocetnost tychto baktérii.

*Referenéna populacia: klinicky overena skupina zdravych dospelych jedincov (vo veku 18 - 70 rokov) bez gastrointestinalnych symptomov strana
a bez gastrointestinalnych ochoreni v anamnéze [1]. 377
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Kategéria D. Protizapalové baktérie

Znizeng V NOMe™ zyvgeng Vysledok

Skupina C. |Baktérie 32 -1 1, 2 3 skupiny

gévngeé;ﬂggmy 701 | Akkermansia muciniphila Q

304 | Catenibacterium mitsuokai

307 | Clostridium sp. L2-50

308 | Coprobacillus cateniformis

310 | Dialister spp.

312 | Dorea spp., Blautia faecicola & Mediterraneibacter massiliensis ()

D2. Vyznamni 13 | Hol iformis
produtenti SCFA 313 | Holdemanella biformis

314 | Anaerobutyricum hallii & A. soehngenii o

315 | Agathobacter rectalis ()

317 | Faecalibacterium prausnitzii

318 |Various Lachnospiraceae & Clostridiaceae

330 |Various Veillonellales, Lachnospirales & Eubacteriales [ )

322 | Phascolarctobacterium faecium [ ]

D1. Marker (ukazovatel) integrity érevného epitelu: A. muciniphila reguluje produkciu hlienu v érevnej vystelke, ¢im
podporuje metabolické zdravie a zniZuje zapal [12]. Znizena pocetnost tejto baktérie sa spaja s metabolickymi poruchami a
srdcovocievnymi ochoreniami [12, 13]. Polyfenoly a prebiotické vliakna, ktoré su hojne pritomné v potravinach, ako s
Eervené bobulovité plody, kakaovy praSok, semena a orechy, podporuju zdravé mnozstva baktérie A. muciniphila [14].
Zvysené zastUpenie tohto druhu sa o¢akava aj u pacientov liecenych metforminom [15]. Vysledok: o¢akavané mnozstvo
tychto baktérii.

D2. Hlavni SCFA (short-chain fatty acids) bakterialni producenti zohravaju kritickG Glohu v produkci acetéatu,
propionatu a butyratu, prostrednictvom fermentacie rezistentnych Skrobov a vlakniny. Tieto mastné kyseliny s kratkym
retazcom (SCFA) udrziavajl integritu érevnej bariéry, reguluja pH v érevach, potlaéaju zapalové procesy a podporujl
komunikéaciu éreva s mozgom [16]. Najma butyrat slizi ako primarny zdroj energie pre kolonocyty a zohrava klaéovu Glohu
pri udrziavani funkénej €revnej bariéry. Znizené hladiny baktérii produkujlcich butyrat, ako je F. prausnitzii, su spojené so
zapalovymi a funkénymi gastrointestinalnymi poruchami vratane syndromu drazdivého éreva (IBS) a zapalového ochorenia
¢riev (IBD) [17]. Ich znizena hladina sa tieZ spaja s poruchami v oblasti duevného zdravia, ako je Gzkost a depresia,
pravdepodobne v ddsledku zhorSenej komunikacie medzi érevom a mozgom [18]. Treba poznamenat, Ze zatial' ¢o baktérie
produkujuce SCFA prinasaja kl'iGové vyhody, nadmerny rast baktérii v tejto skupine méze viest k nadmernej produkcii
plynu, ¢o mbze spdsobovat nadivanie a neprijemné pocity v bruchu [8]. Vysledok: mierne odlisna poéetnost tychto
baktérii.

*Referenéna populacia: klinicky overena skupina zdravych dospelych jedincov (vo veku 18 - 70 rokov) bez gastrointestinalnych symptomov strana
a bez gastrointestinalnych ochoreni v anamnéze [1]. 477
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Kategéria E. Pro-zapalové a oportinne patogény

Znizeng V NOrMe™ zyvsene Vysledok
Skupina C. | Baktérie 3 -2 -1 1,23 skupiny
Egbalmjlkator 324 | Ruminococcus gnavus Q
E2. Potencialne . .
virulentné baktérie 203 | Bacteroides fragilis () Q
500 |Various Pseudomonadota
E3. Fakultativne
gnae;@bne 502 | Enterobacter, Cronobacter, Citrobacter & Salmonella o
aktérie
504 | Escherichia, Shigella, Citrobacter koseri
101 |Various Actinomycetaceae & Corynebacteriaceae
E4. Prevazne orélne | 311 | Djalister invisus & Megasphaera micronuciformis
baktérie o
328 | Streptococcus mitis group
329 | Streptococcus viridans group
E5. Genitélne, | 501 | Acinetobacter junii
respiratné a kozné o
Ll 601 | Metamycoplasmaspp.

E1. R. gnavus, nedavno preklasifikovany ako Mediterraneibacter gnavus, je beznym markerom ochoreni spojenych so
zapalom a sluzi ako indikator zapalovych procesov. Po¢as rozkladu mucinu produkuje prozapalové molekuly, ktoré mozu
narusit ¢revn( sliznién( bariéru nasledkom &oho je zakladna vrstva hlienu citlivej$ia na oportiinne patogény a toxiny [19].
Vysledok: o¢akdavané mnozstvo tychto baktérii.

E2. Potencialne virulentné baktérie: Niektoré kmene B. fragilis produkuja faktor virulencie znamy ako toxin Bacteroides
fragilis (BFT), ktory mdze narusit tesné spojenia epiteliainych buniek, zvysit priepustnost ériev a vyvolat zapal [20]. Pacienti
so syndromom drazdivého éreva a zvy$enym vyskytom tohto markera moZzu lepSie reagovat na diétu s nizkym obsahom
FODMAP sacharidov [21]. Vysledok: o¢akavané mnozstvo tychto baktérii.

E3. Fakultativhe anaerébne baktérie toleruji okysli¢ené prostredie a dokonca v riom prosperuji. Zdravé ludské hrubé
¢revo je prisne anaerébne prostredie (t.j. bez kyslika). ZvySené mnozstvo tychto baktérii spolu so znizenim inych markerov
méZe poukazovat na okysli¢ené érevné prostredie, ¢o by mohlo naznacovat zapal a okultné &revné krvacanie [22].
Vysledok: o¢akavané mnozstvo tychto baktérii.

E4. Prevazne oralne baktérie si mikroby, ktorym sa zvy&ajne dari v prostredi Ustnej dutiny. ZvySené relativne zastupenie
tychto baktérii vo vzorkach stolice méze naznacovat zredukovanu érevn( mikrofloru alebo potencialnu kolonizéaciu éreva
oralnymi baktériami, o by mohlo byt spojené s ochoreniami stnej dutiny alebo narusenim mikrobialnej rovnovahy medzi
Ustnou dutinou a ¢revom [23]. Vysledok: o¢akavané mnozstvo tychto baktérii.

ES5. Genitalne, respiraéné a kozné baktérie sa spajaju s infekciami ziskanymi v nemocnici, ktoré sa najcastejsie vyskytuju
u jedincov s oslabenou imunitou. Casto su spojené s infekciou mocovych ciest [24, 25]. Vysledok: oc¢akavané mnozstvo
tychto baktérii.

*Referenéna populacia: klinicky overena skupina zdravych dospelych jedincov (vo veku 18 - 70 rokov) bez gastrointestinalnych symptomov strana
a bez gastrointestinalnych ochoreni v anamnéze [1]. 5/7
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Vysetrenie GA-map® Dysbiosis Test — VYSVETLIVKY K SPRAVE
S VYSLEDKAMI TESTU

Vysledky v tejto sprave boli vytvorené pomocou reagencnej spravy GA-map® Dysbiosis Test Lx v2 (¢ast . 1001, vyrobca:
Genetic Analysis AS, Nérsko).

VySetrenie GA-map® Dysbiosis Test sa pouziva ako néstroj na analyzu DNA &revnej mikroflory na identifikaciu a
charakterizaciu dysbiézy u dospelych os6b. Klinické Stadie uvadzaja, Ze aj v zdravej populacii ma 16% jedincov miernu
dysbiézu (DI 3) [1]. Aj v populéacii pacientov so syndromom drazdivého ¢reva (IBS) a zapalovym ochorenim ¢Eriev (IBD), ma
priblizne 20-30 % profil Erevnej mikrobioty v normalnom rozsahu (DI 1-2), zatial' ¢o priblizne 70-80 % ma profil Erevnej
mikrobioty mimo normélneho rozsahu pri porovnani s referenénou skupinou (DI > 2) [1]. Pacienti s IBD méavaju zvy€ajne
zavaznejSiu dysbiézu v porovnani s pacientmi s IBS (DI 4-5) [1].

TABULKA ZOBRAZUJUCA POCETNOST VYBRANYCH BAKTERIALNYCH MARKEROV

Vysledky s uvedené v prehladnej tabulke zobrazujlcej pocetnost 48 vopred vybranych bakterialnych markerov. Niektoré
bakterialne markery s Specifické pre jeden druh baktérii (napr. Akkermansia muciniphila), zatial' ¢o iné sa vztahuji na
skupiny baktérii (napr. kmen Pseudomonadota). Literatira a laboratérne testy preukazali, ze vybrané baktérie su vel'mi
dolezité a klinicky relevantné pre zdravie ¢reva a jeho rézne poruchy.

Vysledky pre danu skupinu sa uvadzaji ako O(Oéakévané), alebo Q(Odliéné). Vysledky pre celu
skupinu ukazuju, do akej miery sa mikrofléra pacienta podoba zdravej mikroflére referenénej skupiny v ramci GA-map®.

Kategoria D. Protizapalové baktérie

Skupina C.

Baktérie

V norme*

Znizené Zvysené Vysledok
skupiny

D1. Marker integrity 701

Crevného epitelu

Akkermansia muciniphila

3 -2 -1 1 2 1 3
) V)

o Cierna bodka oznaduje pogetnost bakteriaineho
markera.

Mala suvislost so

Farebna mapa v tabulke pocCetnosti baktérii:

Asociacia s normobiézou

zvySenym skore DI

Mierna suvislost so zvy$enym skére DI
M Vysoka suvislost so zvy$enym skore DI

o Kazdy bakterialny marker ma pridelené jedine¢né
identifikacné ¢islo (napr. GA ID: 701 - Akkermansia
muciniphila)

o Uroveri bakterialneho signalu sa uvadza na $kale od
-3 (vyrazne znizena pocetnost baktérii) do +3
(vyrazne zvySena pocetnost baktérii).

o Tmavozelené stredove pole oznacuje referencnu
relativnu pocetnost baktérii na zaklade zdravej

referennej populacie®

o Mozny rozsah detekcie pre kazdy typ baktérii je
uvedeny ako poli¢ka s odtiefiom zelenej az Cervenej

o Poli¢ka bez farebného kdédu oznaluji hodnoty mimo
detekéného rozsahu pre kazdi baktériu.

BEZNE LUDSKE CREVNE BAKTERIE CIELENE NA SIROKE MARKERY (,,R6zne*)

|€. | Baktérie

Rody baktérii cielené na dany 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.

*Referenéna populacia: klinicky overena skupina zdravych dospelych jedincov (vo veku 18 - 70 rokov) bez gastrointestinalnych symptémov strana
a bez gastrointestinalnych ochoreni v anamnéze [1]. 6/7
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