


Исходные данные

Имя Демо Ru Микробиота

Номер баркода 958-703-354

Источник биоматериала Кал

Дата получения био образца 12.02.2020

Метод исследования Секвенирование
бактериального гена 16S
рРНК

Дата составления отчета 29.10.2021

2

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Оглавление отчета

Сравнение отчетов 4

Защищенность от заболеваний 5

Разнообразие микробиоты 11

Тип микробиоты 12

Пробиотические и другие полезные
бактерии

14

Патогенные и условно-патогенные
бактерии

27

Пищевые волокна и масляная кислота 31

Синтез витаминов 36

Гражданство бактерий 55

Рекомендованные продукты 56

Исходные данные 59

Научная литература 88

3

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Сравнение отчетов

Сравнение отчетов

Баркод Сбор образца Готовность
отчета

Разнообразие Пробиотики Пищевые
волокна

Бутират Анормальность

119-369-22
0

12.02.2020 06.02.2020 7 6 7 4 Нет

958-703-35
4

12.02.2020 06.02.2020 10 9 5 7 Нет

295-440-28
3

15.02.2020 - Нет
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Защищенность от заболеваний

Защищенность от заболеваний

Микробиота кишечника вовлечена в обмен веществ и воспалительные процессы в
организме. По результатам исследований ученые описали черты микробиоты,
характерные для разных заболеваний. Чем меньше ваш профиль микробиоты
похож на профиль при заболевании, тем выше защищенность. Показатель
оценивается по шкале от 1 до 10.

Заболевание Описание

Болезнь Крона Ваш состав микробиоты способствует низкой защищенности от
заболевания

Ишемическая болезнь
сердца

Ваш состав микробиоты способствует средней защищенности от
заболевания

Ожирение Ваш состав микробиоты способствует средней защищенности от
заболевания

Язвенный колит Ваш состав микробиоты способствует средней защищенности от
заболевания

Сахарный диабет 2 типа Ваш состав микробиоты способствует высокой защищенности от
заболевания

5

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Защищенность от заболеваний

Болезнь Крона

Уровень защищенности: 4 из 10

Известно, что наибольшее число иммунных клеток сосредоточено именно в
кишечнике. Здесь они взаимодействуют с микробиотой кишечника, которая может
оказывать существенное влияние как на работу иммунной системы, так и на
состояние стенки кишечника. Основываясь на результатах исследований, ученые
смогли описать профиль микробиоты, наблюдаемый при болезни Крона.

Чем меньше ваш профиль микробиоты похож на профиль при заболевании, тем
выше защищенность. Показатель оценивается по шкале от 1 до 10. При болезни
Крона изменяется соотношение условно-патогенных бактерий, запускающих
процессы воспаления, и полезных бактерий. При болезни Крона зачастую резко
снижается представленность полезных бактерий — производителей масляной
кислоты, которая защищает кишечник от воспаления.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Эффект

Faecalibacterium 9.54% Увеличивает защищенность

Ruminococcus Lachnospiraceae 1.4% Уменьшает защищенность

Providencia 0% Уменьшает защищенность

Actinomyces 0% Уменьшает защищенность

Clostridium innocuum group 0% Уменьшает защищенность

Lachnoclostridium 5 0% Уменьшает защищенность

Corynebacterium group 1 0% Увеличивает защищенность

Staphylococcus 0% Увеличивает защищенность

Ezakiella 0% Увеличивает защищенность

Lactococcus 0% Увеличивает защищенность
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Защищенность от заболеваний

Ишемическая болезнь сердца

Уровень защищенности: 7 из 10

Микробиота кишечника связана с процессами метаболизма холестерина и
работой иммунной системы. Результаты исследований говорят не только о
взаимосвязи состава бактерий со здоровьем сердечно-сосудистой системы, но и
предполагают, что микробиота кишечника влияет на развитие сердечно-
сосудистых патологий. Чем меньше ваш профиль микробиоты похож на профиль
при заболевании, тем выше защищенность.

Показатель оценивается по шкале от 1 до 10. Некоторые бактерии преобразуют
фосфатидилхолин, L-карнитин и бетаин в вещество триметиламин (TMA). В печени
триметиламин окисляется в триметиламин-N-оксид (TMAO). Высокие уровни ТМАО
связаны с атерогенезом и развитием сердечно-сосудистых заболеваний.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Эффект

Anaerostipes 0.78% Увеличивает защищенность

Papillibacter 0.77% Увеличивает защищенность

Collinsella 0.37% Уменьшает защищенность

Terrisporobacter 0.17% Уменьшает защищенность

Turicibacter 0.02% Увеличивает защищенность

Tyzzerella 0.01% Увеличивает защищенность

Veillonella 0.01% Уменьшает защищенность

Clostridium innocuum group 0% Уменьшает защищенность

Actinomyces 0% Уменьшает защищенность
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Защищенность от заболеваний

Ожирение

Уровень защищенности: 7 из 10

Исследования последних лет говорят о том, что микробиота кишечника может
быть связана с развитием метаболических нарушений, в том числе ожирения.
Ожирение — состояние, на которое в первую очередь влияет образ жизни, и
значит, его можно предотвратить. По результатам исследований ученые описали
профиль микробиоты, наблюдаемый при ожирении.

Чем меньше ваш профиль микробиоты похож на профиль при заболевании, тем
выше защищенность. Показатель оценивается по шкале от 1 до 10. Важно
помнить, что бактерии, защищающие нас от воспалений,  оказывают
профилактическое действие и предотвращают набор лишнего веса.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Эффект

Ruminiclostridium group 9 2.45% Увеличивает защищенность

Papillibacter 0.77% Увеличивает защищенность

Collinsella 0.37% Уменьшает защищенность

Methanobrevibacter 0.36% Увеличивает защищенность

Eubacterium eligens group 0.33% Увеличивает защищенность

Lactobacillus 0.02% Уменьшает защищенность

Candidatus Soleaferrea 0.01% Уменьшает защищенность

UBA1819 0% Уменьшает защищенность

Acidaminococcus 0% Уменьшает защищенность
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Защищенность от заболеваний

Язвенный колит

Уровень защищенности: 7 из 10

Микробиота кишечника — важный фактор в поддержании здоровья стенок
кишечника. По результатам исследований ученые описали профиль микробиоты,
наблюдаемый при язвенном колите. Чем меньше ваш профиль микробиоты похож
на профиль при заболевании, тем выше защищенность.

Показатель оценивается по шкале от 1 до 10. Благодаря алгоритму машинного
обучения исследователям удалось построить модель для определения сходства
состава микробиоты с составом, наблюдаемым при болезни Крона. Такая
микробиота может иметь необычные черты — может быть снижено количество
бактерий, производящих масляную кислоту, может быть повышен уровень
условных патогенов.

Иногда могут в чрезмерном количестве встречаться бактерии, которые мы
привыкли считать хорошими. Это еще раз подтверждает то, насколько для
микробиоты важен баланс.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Эффект

Agathobacter 3.31% Увеличивает защищенность

Unknown Erysipelotrichaceae 1.51% Уменьшает защищенность

Dorea 0.4% Уменьшает защищенность

Akkermansia 0.38% Увеличивает защищенность

Lachnospira 0.28% Увеличивает защищенность

Bifidobacterium 0.18% Уменьшает защищенность

Phascolarctobacterium 0.02% Увеличивает защищенность

Peptostreptococcus 0.01% Уменьшает защищенность

Acidaminococcus 0% Уменьшает защищенность

Corynebacterium group 1 0% Увеличивает защищенность
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Защищенность от заболеваний

Сахарный диабет 2 типа

Уровень защищенности: 10 из 10

Микробиота кишечника может оказывать влияние на метаболизм глюкозы в
организме. Основываясь на  результатах исследований, ученые описали профиль
микробиоты, наблюдаемый при сахарном диабете 2 типа. Чем меньше ваш
профиль микробиоты похож на профиль при заболевании, тем выше
защищенность.

Показатель оценивается по шкале от 1 до 10. Взаимосвязь микробиоты кишечника
и сахарного диабета может быть не очевидна на первый взгляд. Но исследования
говорят о том, что при сахарном диабете может повышаться количество бактерий,
которые ассоциированы с «западным образом жизни».

Эти бактерии способны стимулировать процессы вялотекущего воспаления,
лежащего в основе развития инсулинорезистентности и сахарного диабета. При
увеличении этого показателя может быть снижен уровень бактерий,
синтезирующих масляную кислоту, которая подавляет воспалительные процессы.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Эффект

Faecalibacterium 9.54% Увеличивает защищенность

Victivallis 0.12% Увеличивает защищенность

Erysipelotrichaceae UCG-003 0.05% Увеличивает защищенность

Slackia 0% Уменьшает защищенность

Rothia 0% Уменьшает защищенность

Unknown Burkholderiaceae 0% Увеличивает защищенность

Acinetobacter 0% Увеличивает защищенность
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Разнообразие микробиоты

Разнообразие микробиоты

Ваш показатель: 10 из 10

У вас высокое разнообразие микробиоты

Разнообразие микробиоты указывает на примерное число видов бактерий,
обитающих в кишечнике каждого человека. У каждого вида бактерий свои
функции и задачи, при этом они часто «подстраховывают» друг друга. Чем больше
видов бактерий, тем больше возможных механизмов регуляции и компенсации, и
тем устойчивее система в целом.

При переходе на несбалансированное питание или после приема антибиотиков,
если из сообщества исчезнет один или несколько ключевых видов, в
разнообразной микробиоте их функции подхватят другие виды. В бедном
сообществе такая реакция может не произойти, и возникнет дисбиоз —
нарушение видового состава микробиоты. 

Дисбиоз может привести к заболеваниям. Например, у пациентов с
воспалительными заболеваниями кишечника и метаболическими нарушениями
разнообразие микробиоты значительно ниже, чем у здоровых людей. Такая же
картина наблюдается после приема антибиотиков и у пациентов с однообразным
рационом.
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Тип микробиоты

Тип микробиоты

Мы отнесли ваш образец микробиоты к одному из трех типов, вычисленных после
обработки тысяч образцов со всего мира. Широкомасштабные метагеномные
исследования микробиоты выявили так называемые энтеротипы — устойчивые
сочетания бактерий, представляющие собой характерные типы сообществ.
Микробиоту каждого человека можно условно отнести к одному из этих типов.
Они соответствуют определенным стилям питания людей. Тип микробиоты у
человека изменяется при направленном изменении диеты на протяжении
длительного времени или при воздействии других факторов.

Ваш тип микробиоты — Деревенский крестьянин

К третьему типу относится профиль микробиоты, в котором преобладают
бактерии родов Eubacterium, Dorea, Ruminococcus, Anaerostipes, Blautia,
неклассифицированные Lachnospiraceae и, в меньшей степени, Collinsella.
В основном это фирмикуты, которые производят масляную кислоту. Они
ассоциируются со здоровым кишечником и защищают его от
воспалительных процессов. Такой портрет кишечного сообщества
бактерий часто встречается у людей, в диете которых много устойчивого
крахмала и пищевых волокон. Бактерии микробиоты третьего типа
привередливы в еде. В отличие от других видов, они едят не всё подряд, а
только определенные вещества. По составу сообщества этот тип
напоминает оригинальный третий энтеротип, описанный в работе М.
Арумугама (Arumugam et al., 2011).

Для этого типа характерно большое количество бутират-производящих
бактерий из семейств Clostridiaceae и Ruminococcaceae,
ассоциированных со здоровым кишечником.

Третий тип часто встречается у сельского населения России.
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Тип микробиоты

Бактерия Eubacterium — представитель нормофлоры, которая
предотвращает избыточное накопление лактата в организме.

Eubacterium способен снижать активность некоторых канцерогенов.

Представленность Eubacterium в кишечнике человека возрастает при
употреблении крахмалистых продуктов: бананов, картофеля, ячменя,
овсяных хлопьев.

Важный компонент здоровой микрофлоры. За сутки бактерии рода
Dorea способны вырабатывать до 30 г необходимого кишечнику
ацетата. Это полезное вещество, которое защищает организм от
воспалений. Уровень бактерии понижается при болезни Крона
(воспалительное заболевание кишечника). Бактерии Dorea производят
газы, поэтому избыточное содержание этих микробов ассоциировано с
синдромом раздраженного кишечника и колита. Обычно эти газы
«перехватывают» бактерии рода Blautia, которые производят ацетат.
Поэтому два рода Dorea и Blautia часто встречаются вместе.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Пробиотические и другие полезные
бактерии

Ряд бактерий, которые населяют наш кишечник, связаны с лучшими показателями
состояния здоровья. Они преобладают у людей с низким уровнем системного
воспаления и здоровой системой пищеварения. Среди таких бактерий есть
пробиотики. К ним относятся те микроорганизмы, потребление которых доказано
улучшает здоровье человека. 

Пробиотики положительно влияют на иммунитет, обмен веществ и усваиваемость
продуктов. Остальные бактерии, для которых не установлена причинно-
следственная связь, но которые ассоциируются со здоровьем кишечника,
называются в этом разделе «полезными».

Ваш показатель: 9 из 10

В вашей микробиоте повышенное содержание полезных и пробиотических
бактерий

Высокое содержание полезных и пробиотических бактерий позволяет
поддерживать синтез витаминов и масляной кислоты, работу иммунитета и защиту
от воспалений.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Список пробиотиков

Производят молочную кислоту Общий уровень cодержания пробиотических
бактерий в микробиоте

Lactococcus lactis Средний уровень

Lactobacillus 0.02%

Bifidobacterium 0.18%

Обладают уникальными метаболическими свойствами Общий уровень cодержания пробиотических
бактерий в микробиоте

Adlercreutzia 0%

Barnesiella 0.17%

Oxalobacter 0.04%

Способствуют снижению веса и защищают от ожирения Общий уровень cодержания пробиотических
бактерий в микробиоте

Akkermansia 0.38%

Christensenella 0.01%

Производят масляную кислоту Общий уровень cодержания пробиотических
бактерий в микробиоте

Roseburia 0.99%

Eubacterium hallii group 1.29%

Coprococcus 0%

Faecalibacterium 9.54%
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Lactobacillus

Границы нормы в популяции
     0%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.02%

Нормальный представитель микрофлоры. В организме человека бактерии этого
рода могут встречаться в ротовой полости, в тонком кишечнике и мочеполовом
тракте; выделяются с грудным молоком. Отдельные штаммы некоторых видов
Lactobacillus считаются пробиотиками.

Попадая в кишечник извне, они вырабатывают лактат и антимикробные вещества,
подавляющие размножение патогенной микрофлоры. Лактобациллы
положительно влияют на иммунную систему и другие функции организма, включая
высшую нервную деятельность. Присутствие ряда лактобацилл в кишечнике
снижает вероятность развития синдрома раздраженного кишечника.

Виды бактерии Статус бактерий

Lactobacillus acidophilus

Lactobacillus delbrueckii

Lactobacillus paracasei

Lactobacillus casei

Lactobacillus brevis

Lactobacillus rhamnosus

Lactobacillus johnsonii

16

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Bifidobacterium

Границы нормы в популяции
     0.78%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.18%

Бифидобактерии — нормальная микрофлора здорового кишечника. Эти бактерии
присутствуют в составе микробиоты человека практически с рождения. У детей до
трех лет они составляют до 90% от числа всех бактерий, но с возрастом доля
бифидобактерий падает до 5%.

При постоянном приеме кисломолочных продуктов (йогурт или кефир), доля
бифидобактерий может повышаться, если они обогащены этими бактриями.
Бифидобактерии расщепляют сложные углеводы — фруктаны и пектины. Эти
соединения организм человека не способен самостоятельно переварить.

Поддержать численность бифидобактерий можно с помощью сложного углевода
инулина, которым богаты цикорий и топинамбур. Бифидобактерии производят
ацетат, витамины группы B, антиоксиданты. Снижают риск аллергических реакций
и могут контролировать интенсивность воспаления.

Бифидобактерии преобразуют лактозу в молочную кислоту. От этого повышается
уровень кислотности в кишечнике, который сдерживает рост патогенной флоры и
снижает риск раковых заболеваний.

Виды бактерии Статус бактерий

Bifidobacterium breve

Bifidobacterium bifidum

Bifidobacterium animalis

Bifidobacterium longum
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Adlercreutzia

Границы нормы в популяции
     0.01%

Представленность в вашей
микробиоте

     0%

Типичный представитель этого рода — вид Adlercreutzia equolifaciens. Он
обладает редким для кишечных бактерий свойством — способностью
перерабатывать дайдзеин и генистеин (вещества, содержащиеся в сое) в эквол,
который положительно влияет на здоровье человека. Уровень Adlercreutzia
equolifaciens часто повышен у вегетарианцев, даже если в их рационе не так
много соевых продуктов.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Barnesiella

Границы нормы в популяции
     0.32%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.17%

Недавно открытый обитатель кишечника здоровых людей. Бактерии рода
Barnesiella представлены мало. По данным исследований, они препятствуют
колонизации кишечника патогенными ванкомицин–резистентными
энтерококками.

Эта функция бактерии важна для здоровья человека. Barnesiella — перспективный
«онкомикробиотик»: бактерия способна повышать эффективность
иммуномодулирующей терапии при некоторых видах рака.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Oxalobacter

Границы нормы в популяции
     0%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.04%

Бактерии рода Oxalobacter являются полезными обитателями кишечника, так как
метаболизируют вещество оксалат, которое остается в толстом кишечнике после
переваривания пищи. В частности, им богаты пиво, ревень, шпинат, большинство
орехов. Исследователи предполагают, что избыточное потребление продуктов,
содержащих оксалат или его предшественников, при отсутствии Oxalobacter
может вызывать гипероксалурию и способствовать развитию мочекаменной
болезни.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Akkermansia

Границы нормы в популяции
     0.27%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.38%

Этот род бактерий по родству дальше всех отстоит от остальных микробов
кишечника. Обитает в слизистой оболочке кишечника, которая состоит в основном
из муцина. Присутствие аккермансии — биомаркер нормального метаболизма и
веса.

Повышение её представленности наблюдается у худых людей и связано с
нормальным обменом глюкозы. При воспалительных процессах и диабете 2 типа
уровень представленности бактерии снижается. Численность Akkermansia
значительно повышается при длительном голодании: в условиях отсутствия
нутриентов бактерия получает преимущество перед другими видами, потому что
может получать питание из пристеночного слоя муцина.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Christensenella

Границы нормы в популяции
     0%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.01%

Типичный представитель рода — Christensenella minuta. Это малочисленная
важная бактерия, которая препятствует ожирению и набору веса. Она
ассоциирована с пониженным уровнем триглицеридов в крови.

C. minuta передается от родителей потомству. Она часто встречается у худых
людей. Эксперименты на мышах показали, что подсадка этой бактерии в
микробиоту особей с ожирением ведет к снижению веса.
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Roseburia

Границы нормы в популяции
     3.48%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.99%

Важная часть симбиотической микрофлоры человека. Представленность бактерии
повышается, когда в рационе присутствуют продукты с высоким содержанием
растительных волокон. По данным исследований, если следовать
низкокалорийной диете и диете с низким содержанием клетчатки, то популяция
Roseburia может упасть на 80%.

Roseburia вносит вклад в защиту от воспалительных заболеваний кишечника. Из
пищевых волокон она синтезирует масляную кислоту, которая обладает
противораковой и противовоспалительной активностью. При воспалении
кишечника уровень Roseburia снижается. 
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Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Eubacterium hallii
group

Границы нормы в популяции
     1.31%

Представленность в вашей
микробиоте

     1.29%

Нормальный обитатель кишечника человека. В симбиозе с бифидобактериями
производит из ацетата и лактата масляную кислоту. Так бактерии вида
обеспечивают клетки стенки кишечника питанием и защищают кишечник от
воспаления.

Уровень Eubacterium повышается при цельнозерновой диете. Это ассоциировано с
улучшением обмена веществ.

24

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Coprococcus

Границы нормы в популяции
     0%

Представленность в вашей
микробиоте

     0%

Представитель нормальной микрофлоры кишечника. Микробиота с повышенным
уровнем копрококков генетически богата и обладает большим набором функций.
Копрококки перерабатывают углеводы в короткоцепочечные жирные кислоты:
масляную кислоту, ацетат, формиат и пропионат. Повышение численности этих
бактерий ассоциировано с пониженным риском синдрома раздраженного
кишечника.

25

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Пробиотические и другие полезные бактерии

Количество бактерии Faecalibacterium

Границы нормы в популяции
     15.45%

Представленность в вашей
микробиоте

     9.54%

Широко представлены в кишечной микрофлоре человека. Род Faecalibacterium и
его основной вид F. prausnitzii обеспечивают организм масляной кислотой —
важным противовоспалительным веществом.

Faecalibacterium — один из немногих родов, способных расщеплять сложные
углеводы, например пектин, который часто содержится в растительных продуктах.
Бактерия Faecalibacterium встречается у людей с нормальным метаболизмом. Её
высокая представленность связана со здоровым кишечником и высокой
защищенностью от воспалительных процессов. Поддерживать сбалансированную
представленность бактерий помогут цельнозерновые продукты, фрукты и овощи.
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Патогенные и условно-патогенные бактерии

Патогенные и условно-патогенные
бактерии

В вашей микробиоте нормальное содержание потенциально вредных
бактерий

Бактерии в кишечнике условно разделяются на «плохих» и «хороших». «Хорошие»
по большей части приносят нам пользу. «Плохие» бактерии могут вызывать
заболевания — это безусловные патогены. 

Условные патогены, как правило, в малых количествах присутствуют в микробиоте
большинства людей, но в чрезмерных количествах могут оказывать
неблагоприятное действие на организм человека.

Полезные бактерии микробиоты в том числе выполняют защитную функцию, не
позволяя заселяться болезнетворным бактериям и не давая размножаться условно
патогенным. 

В вашей микробиоте средняя представленность вредных бактерий и здоровое
микробное сообщество. 
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Патогенные и условно-патогенные бактерии

Патогенные и условно-патогенные бактерии Общий уровень cодержания патогенных и
условно-патогенных бактерий в микробиоте

Enterococcus 0.07%

Escherichia-Shigella 0.05%

Pseudomonas < 0,02%

Staphylococcus < 0,02%

Citrobacter < 0,02%

Fusobacterium < 0,02%

Eggerthella < 0,02%

Campylobacter < 0,02%

Yersinia < 0,02%

Vibrio < 0,02%

Enterobacter < 0,02%

Clostridioides < 0,02%

Salmonella < 0,02%

Sphingomonas < 0,02%
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Патогенные и условно-патогенные бактерии

Количество бактерии Enterococcus

Границы нормы в популяции
     0%

Представленность в вашей
микробиоте

     0.07%

Часто встречающиеся представители нормальной микробиоты кишечника
человека и других млекопитающих. Для здорового человека относительно
безопасны. Однако могут снижать эффективность некоторых лекарственных
средств, в том числе Леводопы.

Некоторые представители Enterococcus могут быть опасными для пациентов из
групп повышенного риска (людей в преклонном возрасте или пациентов с
тяжелыми заболеваниями, ослабленной иммунной системой, длительно
находящихся в стационаре), особенно если приобретают устойчивость к
антибактериальным препаратам широкого спектра действия. Могут стать
причиной воспаления мочевыводящих путей, бактериемии, бактериального
эндокардита.
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Патогенные и условно-патогенные бактерии

Количество бактерии Pseudomonas

Границы нормы в популяции
     0%

Представленность в вашей
микробиоте

     < 0,02%

Pseudomonas (в большей мере речь идет о aeruginosa, но патогенными могут быть
и другие виды) — бактерии, которые редко встречаются в образцах кала здоровых
людей. Могут быть ассоциированы с легким недомоганием у относительно
здоровых лиц или с развитием яркой клинической картины у ослабленных лиц.
Было зарегистрировано большое разнообразие клинических состояний,
ассоциированных с инфекцией Pseudomonas, в т.ч. бактериемия, поражения
суставов, мочевыводящих путей, нервной системы, эндокардит, глазные
инфекции.
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Пищевые волокна и масляная кислота

Пищевые волокна и масляная кислота

Человеческий организм не может самостоятельно усваивать сложные углеводы
(например, клетчатку). Нам помогают бактерии, которые расщепляют пищевые
волокна до более простых соединений — короткоцепочечных жирных кислот.
Одна из них, масляная кислота, защищает кишечник от воспалений. Чем больше в
вашем организме бактерий, способных переваривать клетчатку, тем больше они
синтезируют масляной кислоты, и тем лучше ваш кишечник защищен от
заболеваний.

Признак Результат

Уровень потребления
пищевых волокон

У вашей микробиоты нормальный потенциал к расщеплению
пищевых волокон

Масляная кислота У вашей микробиоты нормальный потенциал к синтезу масляной
кислоты
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Пищевые волокна и масляная кислота

Уровень потребления пищевых волокон

Ваш показатель: 5 из 10

У вашей микробиоты нормальный потенциал к расщеплению пищевых
волокон

Человеческий организм самостоятельно усваивает только несколько видов
сложных углеводов, например, растительный крахмал и животный гликоген. А в
пище содержится несколько десятков видов таких соединений. В толстом
кишечнике бактерии преобразуют их до усваиваемых веществ, например,
масляной кислоты. 

Пищевые волокна — основной источник энергии для нормофлоры кишечника.
Клетчатка нормализует время прохождения пищи через кишечник и
предотвращает запоры. Пищевые волокна положительно влияют на сердечно-
сосудистую систему, снижают уровень холестерина в крови, артериальное
давление и риски ряда заболеваний.Ваша микробиота нормально справляется с
расщеплением пищевых волокон и обеспечивает синтез необходимых веществ в
необходимом количестве. 

Бактерии преобразуют клетчатку в короткоцепочечные жирные кислоты, которые
благоприятно влияют на здоровье кишечника и всего организма.

Ваша микробиота нормально справляется с расщеплением пищевых волокон и
обеспечивает синтез необходимых веществ в необходимом количестве. 

Бактерии преобразуют клетчатку в короткоцепочечные жирные кислоты, которые
благоприятно влияют на здоровье кишечника и всего организма.

Волокна

Достаточное количество Недостаточное количество

          

  Арабинан 10    Фруктоолигосахариды 3  

  Галактан 8    Глюкоолигосахариды 3  

  Пуллулан 8    Инулин 3  

  Гуаровая камедь 6    Пектин 3  

  Ксилоглюкан 6    Устойчивый крахмал 3  
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Пищевые волокна и масляная кислота

  Изомальтоолигосахариды 5    Арабиногалактан 4  

  Полидекстроза 5    Арабиноксилан 4  

  Пиродекстрин 5    Бета-глюкан 4  

  Декстрин 4  

  Лактулоза 4  

  Маннан-олигосахариды 4  

  Ксилоолигосахариды 4  

  Ксилан 4  
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Пищевые волокна и масляная кислота

Масляная кислота

Ваш показатель: 7 из 10

У вашей микробиоты нормальный потенциал к синтезу масляной кислоты

Масляная кислота, или бутират — одна из необходимых организму
короткоцепочечных жирных кислот (КЖК), производимых кишечными бактериями
из пищевых волокон. К КЖК относятся также уксусная и пропионовая кислоты,
которые обеспечивают 15 % необходимой организму энергии.

Масляная кислота — основной источник энергии для клеток эпителия кишечника.
Она регулирует состав микробиоты и не дает размножаться вредным бактериям.
Также эта КЖК защищает от онкологических заболеваний и воспалений,
регулирует иммунитет и обмен веществ.

Бактерии производят масляную кислоту и другие КЖК из пищевых волокон,
которые содержатся во фруктах, овощах и цельных злаках. Пищевые волокна
представляют собой олиго- и полисахариды, которые человеческий организм не
способен переваривать самостоятельно. Здесь на помощь приходят бактерии.
Наиболее активно производят масляную кислоту бактерии порядка Clostridiales:
Anaerostipes, Faecalibacterium, Roseburia и Eubacterium.

По результатам исследования мы рассчитали потенциал вашей микробиоты к
синтезу масляной кислоты.

Чтобы поддерживать нормальный уровень масляной кислоты, употребляйте
достаточно продуктов с высоким содержанием пищевых волокон. Тогда
представленность бактерий–производителей масляной кислоты будет оставаться
на необходимом уровне.Состав вашей микробиоты говорит о нормальном
потенциале к синтезу масляной кислоты. Этого должно быть достаточно для
поддержания защитных функций в норме. 

Не сокращайте количество продуктов с клетчаткой в рационе, и этот важный
потенциал вашей микробиоты сохранится.

Состав вашей микробиоты говорит о нормальном потенциале к синтезу масляной
кислоты. Этого должно быть достаточно для поддержания защитных функций в
норме. 

Не сокращайте количество продуктов с клетчаткой в рационе, и этот важный
потенциал вашей микробиоты сохранится.
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Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Faecalibacterium 9.54% Низкий уровень

Eubacterium hallii group 1.29% Средний уровень

Roseburia 0.99% Низкий уровень

Anaerostipes 0.78% Средний уровень

Butyricicoccus 0.78% Высокий уровень

Butyrivibrio 0.56% Высокий уровень

Butyricimonas 0.19% Высокий уровень

Flavonifractor 0.1% Средний уровень

Odoribacter 0.05% Средний уровень

Coprococcus 0% Средний уровень
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Синтез витаминов

Синтез витаминов

Витамины участвуют в обмене веществ в качестве коферментов для многих
реакций. Витамины поступают с пищей, а также синтезируются бактериями
кишечника. Чем выше представленность некоторых бактерий, тем выше
вероятность, что они производят достаточное количество витамина.

Витамин Описание

Витамин B5 Нормальный потенциал микробиоты к синтезу витамина B5

Витамин B9 Нормальный потенциал микробиоты к синтезу витамина B9

Витамин B2 Нормальный потенциал микробиоты к синтезу витамина B2

Витамин B6 Нормальный потенциал микробиоты к синтезу витамина B6

Витамин K Нормальный потенциал микробиоты к синтезу витамина K

Витамин B3 Повышенный потенциал микробиоты к синтезу витамина B3

Витамин B7 Повышенный потенциал микробиоты к синтезу витамина B7

Витамин B1 Повышенный потенциал микробиоты к синтезу витамина B1
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Синтез витаминов

Витамин B5

Уровень представленности: 5 из 10

Ваша микробиота способна производить много витамина B5. В кишечнике
этот витамин активно используется самими бактериями. Небольшое его
количество может транспортироваться в кровеносное русло человека.
Потенциал микробиоты к синтезу витаминов — важный показатель для
микробного сообщества кишечника и для поддержания его нормальной
работы. Стоит учитывать, что речь идет о витаминах, которые синтезируют
бактерии в основном сами для себя, поэтому невозможно судить об уровне
витамина в организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B5 —
пантотеновую кислоту. В организм она может поступить из пищи, а также ее могут
производить кишечные бактерии. Ранее считалось, что водорастворимые
витамины всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования
показали, что всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике —
основном месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B5. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B5 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Bacteroides 5.94% Низкий уровень

Roseburia 0.99% Низкий уровень

Anaerostipes 0.78% Средний уровень

Papillibacter 0.77% Высокий уровень

Parabacteroides 0.57% Средний уровень

Alistipes 0.52% Низкий уровень

Akkermansia 0.38% Высокий уровень

Collinsella 0.37% Высокий уровень

Victivallis 0.12% Высокий уровень

Enterorhabdus 0.08% Высокий уровень
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Odoribacter 0.05% Средний уровень

Phascolarctobacterium 0.02% Низкий уровень

Paenibacillus 0% Средний уровень

Streptomyces 0% Средний уровень

Adlercreutzia 0% Низкий уровень

Sellimonas 0% Средний уровень

Anaerofustis 0% Средний уровень

Pseudobutyrivibrio 0% Средний уровень

Libanicoccus 0% Средний уровень

Anaerococcus 0% Средний уровень

Paraprevotella 0% Средний уровень

Arcobacter 0% Средний уровень

Megamonas 0% Средний уровень

Sediminibacterium 0% Средний уровень

Prevotella 0% Средний уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Pseudarthrobacter 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень
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Синтез витаминов

Витамин B9

Уровень представленности: 5 из 10

Ваша микробиота способна производить много витамина B9. В кишечнике
этот витамин активно используется самими бактериями. Небольшое его
количество может транспортироваться в кровеносное русло человека.
Потенциал микробиоты к синтезу витаминов — важный показатель для
микробного сообщества кишечника и для поддержания его нормальной
работы. Стоит учитывать, что речь идет о витаминах, которые синтезируют
бактерии в основном сами для себя, поэтому невозможно судить об уровне
витамина в организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B9 —
фолиевую кислоту. В организм она может поступить из пищи, а также ее могут
производить кишечные бактерии. Ранее считалось, что водорастворимые
витамины всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования
показали, что всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике —
основном месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B9. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B9 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Bacteroides 5.94% Низкий уровень

Blautia 3.04% Средний уровень

Parabacteroides 0.57% Средний уровень

Alistipes 0.52% Низкий уровень

Butyricimonas 0.19% Высокий уровень

Bifidobacterium 0.18% Средний уровень

Coprobacter 0.06% Высокий уровень

Odoribacter 0.05% Средний уровень

Pseudarthrobacter 0% Средний уровень

Bacillus 0% Средний уровень
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Prevotella 0% Средний уровень

Paenibacillus 0% Средний уровень

Megasphaera 0% Средний уровень

Lactonifactor 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень
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Витамин B2

Уровень представленности: 6 из 10

В составе микробиоты вашего кишечника наблюдается средний уровень
бактерий, способных синтезировать витамин B2. В кишечнике этот витамин
активно используется самими бактериями. Небольшое его количество
может транспортироваться в кровеносное русло человека. Потенциал
микробиоты к синтезу витаминов — важный показатель для микробного
сообщества кишечника и для поддержания его нормальной работы. Стоит
учитывать, что речь идет о витаминах, которые синтезируют бактерии в
основном сами для себя, поэтому невозможно судить об уровне витамина в
организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B2 —
рибофлавин. В организм он может поступить из пищи, а также его могут
производить кишечные бактерии. Считалось, что водорастворимые витамины
всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования показали, что
всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике — основном
месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B2. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B2 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Faecalibacterium 9.54% Низкий уровень

Bacteroides 5.94% Низкий уровень

Agathobacter 3.31% Высокий уровень

Blautia 3.04% Средний уровень

Lachnoclostridium 1.31% Средний уровень

Roseburia 0.99% Низкий уровень

Anaerostipes 0.78% Средний уровень

Butyricicoccus 0.78% Высокий уровень

Parabacteroides 0.57% Средний уровень
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Butyrivibrio 0.56% Высокий уровень

Alistipes 0.52% Низкий уровень

Ruminiclostridium 0.52% Высокий уровень

Dorea 0.4% Средний уровень

Intestinibacter 0.38% Высокий уровень

Akkermansia 0.38% Высокий уровень

Senegalimassilia 0.3% Высокий уровень

Lachnospira 0.28% Низкий уровень

Butyricimonas 0.19% Высокий уровень

Bifidobacterium 0.18% Средний уровень

Barnesiella 0.17% Средний уровень

Romboutsia 0.16% Высокий уровень

Muribaculum 0.13% Высокий уровень

Victivallis 0.12% Высокий уровень

Coprobacter 0.06% Высокий уровень

Odoribacter 0.05% Средний уровень

Lactobacillus 0.02% Высокий уровень

Phascolarctobacterium 0.02% Низкий уровень

Tyzzerella 0.01% Низкий уровень

Streptomyces 0% Средний уровень

Arcobacter 0% Средний уровень

Adlercreutzia 0% Низкий уровень

Allisonella 0% Средний уровень

Pseudarthrobacter 0% Средний уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Olsenella 0% Средний уровень

Prevotella 0% Средний уровень

Sediminibacterium 0% Средний уровень

Megamonas 0% Средний уровень

Cloacibacillus 0% Средний уровень

Leuconostoc 0% Средний уровень

Acidaminococcus 0% Средний уровень

Paenibacillus 0% Средний уровень

Lactonifactor 0% Средний уровень

Sanguibacteroides 0% Средний уровень

Megasphaera 0% Средний уровень
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Coprobacillus 0% Средний уровень

Lactococcus 0% Средний уровень

Paraprevotella 0% Средний уровень

Faecalitalea 0% Средний уровень

Anaerococcus 0% Средний уровень

Pseudobutyrivibrio 0% Средний уровень

Weissella 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень

Anoxynatronum 0% Средний уровень

Eubacterium 0% Средний уровень

Cetobacterium 0% Средний уровень

43

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Синтез витаминов

Витамин B6

Уровень представленности: 7 из 10

Ваша микробиота способна производить много витамина B6. В кишечнике
этот витамин активно используется самими бактериями. Небольшое его
количество может транспортироваться в кровеносное русло человека.
Потенциал микробиоты к синтезу витаминов — важный показатель для
микробного сообщества кишечника и для поддержания его нормальной
работы. Стоит учитывать, что речь идет о витаминах, которые синтезируют
бактерии в основном сами для себя, поэтому невозможно судить об уровне
витамина в организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B6 —
пиридоксин. В организм он может поступить из пищи, а также его могут
производить кишечные бактерии. Ранее считалось, что водорастворимые
витамины всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования
показали, что всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике —
основном месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B6. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B6 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Bacteroides 5.94% Низкий уровень

Agathobacter 3.31% Высокий уровень

Blautia 3.04% Средний уровень

Roseburia 0.99% Низкий уровень

Anaerostipes 0.78% Средний уровень

Parabacteroides 0.57% Средний уровень

Butyrivibrio 0.56% Высокий уровень

Alistipes 0.52% Низкий уровень

Ruminiclostridium 0.52% Высокий уровень

Dorea 0.4% Средний уровень
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Intestinibacter 0.38% Высокий уровень

Akkermansia 0.38% Высокий уровень

Collinsella 0.37% Высокий уровень

Methanobrevibacter 0.36% Высокий уровень

Senegalimassilia 0.3% Высокий уровень

Lachnospira 0.28% Низкий уровень

Butyricimonas 0.19% Высокий уровень

Bifidobacterium 0.18% Средний уровень

Romboutsia 0.16% Высокий уровень

Odoribacter 0.05% Средний уровень

Lactobacillus 0.02% Высокий уровень

Turicibacter 0.02% Высокий уровень

Phascolarctobacterium 0.02% Низкий уровень

Christensenella 0.01% Высокий уровень

Sanguibacteroides 0% Средний уровень

Cloacibacillus 0% Средний уровень

Adlercreutzia 0% Низкий уровень

Allisonella 0% Средний уровень

Pseudarthrobacter 0% Средний уровень

Halorubrum 0% Средний уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Olsenella 0% Средний уровень

Prevotella 0% Средний уровень

Sediminibacterium 0% Средний уровень

Megamonas 0% Средний уровень

Leuconostoc 0% Средний уровень

Streptomyces 0% Средний уровень

Arcobacter 0% Средний уровень

Gordonibacter 0% Средний уровень

Eisenbergiella 0% Средний уровень

Paenibacillus 0% Средний уровень

Methanobacterium 0% Средний уровень

Anaerococcus 0% Средний уровень

Libanicoccus 0% Средний уровень

Ezakiella 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень

45

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Синтез витаминов

Eubacterium 0% Средний уровень

Halobacterium 0% Средний уровень
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Витамин K

Уровень представленности: 7 из 10

Ваша микробиота способна производить много витамина K. В кишечнике
этот витамин активно используется самими бактериями. Небольшое его
количество может транспортироваться в кровеносное русло человека.
Потенциал микробиоты к синтезу витаминов — важный показатель для
микробного сообщества кишечника и для поддержания его нормальной
работы. Стоит учитывать, что речь идет о витаминах, которые синтезируют
бактерии в основном сами для себя, поэтому невозможно судить об уровне
витамина в организме в целом.

Способность некоторых бактерий синтезировать витамин К изучена хорошо. Этот
витамин участвует в процессах коагуляции — свертывании крови. Эта группа
витаминов подразделяется на витамин К1 и группу менахинонов, объединенную
названием К2.

Витамин К1 мы получаем в большей степени с пищей (около 90 % поступающего с
пищей витамина К — это К1), например, брокколи, шпинат и разные зеленые
овощи Витамин К2 также присутствует в пище, но в значительно меньших
количествах. Бактерии синтезируют именно витамин K2. Уровень витамина К, как
правило, остается на нормальном уровне даже при дефиците его в питании.

Витамин К участвует в процессах минерализации костей. Есть предположения, что
витамин К может благотворно влиять на сердечно-сосудистую систему, но этот
вопрос изучен не полностью. Мы проанализировали метаболические пути
бактерий и выявили те, что гипотетически могут производить витамин K. В этом
разделе рассчитывается потенциал микробиоты к синтезу витамина K на основе
представленности этих бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Lactobacillus 0.02% Высокий уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень
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Витамин B3

Уровень представленности: 8 из 10

Ваш кишечник населяет много бактерий, способных синтезировать
витамин B3. В кишечнике этот витамин активно используется самими
бактериями. Небольшое его количество может транспортироваться в
кровеносное русло человека. Потенциал микробиоты к синтезу витаминов
— важный показатель для микробного сообщества кишечника и для
поддержания его нормальной работы. Стоит учитывать, что речь идет о
витаминах, которые синтезируют бактерии в основном сами для себя,
поэтому невозможно судить об уровне витамина в организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B3 —
никотиновую кислоту. В организм она может поступить из пищи, а также ее могут
производить кишечные бактерии. Ранее считалось, что водорастворимые
витамины всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования
показали, что всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике —
основном месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B3. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B3 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Bacteroides 5.94% Низкий уровень

Agathobacter 3.31% Высокий уровень

Blautia 3.04% Средний уровень

Lachnoclostridium 1.31% Средний уровень

Roseburia 0.99% Низкий уровень

Anaerostipes 0.78% Средний уровень

Papillibacter 0.77% Высокий уровень

Parabacteroides 0.57% Средний уровень

Ruminiclostridium 0.52% Высокий уровень

Alistipes 0.52% Низкий уровень
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Dorea 0.4% Средний уровень

Intestinibacter 0.38% Высокий уровень

Akkermansia 0.38% Высокий уровень

Collinsella 0.37% Высокий уровень

Methanobrevibacter 0.36% Высокий уровень

Lachnospira 0.28% Низкий уровень

Butyricimonas 0.19% Высокий уровень

Bifidobacterium 0.18% Средний уровень

Barnesiella 0.17% Средний уровень

Muribaculum 0.13% Высокий уровень

Victivallis 0.12% Высокий уровень

Flavonifractor 0.1% Средний уровень

Coprobacter 0.06% Высокий уровень

Odoribacter 0.05% Средний уровень

Lactobacillus 0.02% Высокий уровень

Catenisphaera 0% Средний уровень

Paenibacillus 0% Средний уровень

Pseudarthrobacter 0% Средний уровень

Halorubrum 0% Средний уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Olsenella 0% Средний уровень

Prevotella 0% Средний уровень

Sediminibacterium 0% Средний уровень

Megamonas 0% Средний уровень

Acidaminococcus 0% Средний уровень

Arcobacter 0% Средний уровень

Megasphaera 0% Средний уровень

Sanguibacteroides 0% Средний уровень

Streptomyces 0% Средний уровень

Paraprevotella 0% Средний уровень

Methanobacterium 0% Средний уровень

Faecalitalea 0% Средний уровень

Libanicoccus 0% Средний уровень

Pseudobutyrivibrio 0% Средний уровень

Anaerofustis 0% Средний уровень

Coprococcus 0% Средний уровень
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Halobacterium 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень

Eubacterium 0% Средний уровень

Lactonifactor 0% Средний уровень

Sellimonas 0% Средний уровень
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Витамин B7

Уровень представленности: 8 из 10

Ваш кишечник населяет много бактерий, способных синтезировать
витамин B7. В кишечнике этот витамин активно используется самими
бактериями. Небольшое его количество может транспортироваться в
кровеносное русло человека. Потенциал микробиоты к синтезу витаминов
— важный показатель для микробного сообщества кишечника и для
поддержания его нормальной работы. Стоит учитывать, что речь идет о
витаминах, которые синтезируют бактерии в основном сами для себя,
поэтому невозможно судить об уровне витамина в организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B7 —
биотин. В организм он может поступить из пищи, а также его могут производить
кишечные бактерии. Ранее считалось, что водорастворимые витамины
всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования показали, что
всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике — основном
месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B7. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B7 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Bacteroides 5.94% Низкий уровень

Parabacteroides 0.57% Средний уровень

Alistipes 0.52% Низкий уровень

Akkermansia 0.38% Высокий уровень

Intestinibacter 0.38% Высокий уровень

Butyricimonas 0.19% Высокий уровень

Barnesiella 0.17% Средний уровень

Romboutsia 0.16% Высокий уровень

Victivallis 0.12% Высокий уровень

Coprobacter 0.06% Высокий уровень
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Odoribacter 0.05% Средний уровень

Arcobacter 0% Средний уровень

Paenibacillus 0% Средний уровень

Sanguibacteroides 0% Средний уровень

Streptomyces 0% Средний уровень

Cetobacterium 0% Средний уровень

Sediminibacterium 0% Средний уровень

Paraprevotella 0% Средний уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Pseudarthrobacter 0% Средний уровень

Geobacillus 0% Средний уровень
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Витамин B1

Уровень представленности: 8 из 10

Ваш кишечник населяет много бактерий, способных синтезировать
витамин B1. В кишечнике этот витамин активно используется самими
бактериями. Небольшое его количество может транспортироваться в
кровеносное русло человека. Потенциал микробиоты к синтезу витаминов
— важный показатель для микробного сообщества кишечника и для
поддержания его нормальной работы. Стоит учитывать, что речь идет о
витаминах, которые синтезируют бактерии в основном сами для себя,
поэтому невозможно судить об уровне витамина в организме в целом.

Организм человека не может синтезировать витамины группы B, включая B1 —
тиамин. В организм он может поступить из пищи, а также его могут производить
кишечные бактерии. Ранее считалось, что водорастворимые витамины
всасываются только в тонком кишечнике, но недавние исследования показали, что
всасывание витаминов группы B возможно и в толстом кишечнике — основном
месте обитания кишечной микробиоты.

Мы проанализировали метаболические пути бактерий и выявили те, что
гипотетически могут производить витамин B1. В этом разделе рассчитывается
потенциал микробиоты к синтезу витамина B1 на основе представленности этих
бактерий.

Исходные данные

Род бактерий, участвующих в синтезе Представленность в микробиоте Уровень представленности

Blautia 3.04% Средний уровень

Lachnoclostridium 1.31% Средний уровень

Bifidobacterium 0.18% Средний уровень

Romboutsia 0.16% Высокий уровень

Victivallis 0.12% Высокий уровень

Flavonifractor 0.1% Средний уровень

Lactobacillus 0.02% Высокий уровень

Bacillus 0% Средний уровень

Acidaminococcus 0% Средний уровень

Megasphaera 0% Средний уровень
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Cetobacterium 0% Средний уровень

Lactonifactor 0% Средний уровень

54

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Гражданство бактерий

Гражданство ваших бактерий: Восточная
Европа

Ученые провели исследование микробиоты жителей регионов Российской
Федерации (Татарстан, Тува, Омская область, Хакасия) и определили её
портрет. В рационе сельских жителей России умеренное количество мяса,
много мучных изделий и крахмала (картофель, овсянка). Диета жирная и
высококалорийная.

Люди, которые в течение сотен лет живут вместе, становятся похожи не только
генетически: они вырабатывают общие привычки питания. Поэтому портреты их
кишечной микробиоты тоже становятся похожими. 

С помощью алгоритмов машинного обучения, ученые составили примерный
портрет микробиоты разных народов. Вы можете посмотреть, какому стилю
питания соответствует ваше кишечное сообщество.

Восточная Европа 37.8%

Западная Европа 19.8%

Африка 15.8%

Южная Америка 12%

Северная Америка 7.4%

Азия 7.2%
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Рекомендованные продукты

Рекомендованные продукты

Список продуктов, которые будут полезны вашему организму. Он составлен по
данным генетического теста и анализа микробиоты. Рекомендованные продукты
могут снизить риск заболеваний, укрепить иммунитет и улучшить самочувствие.

Артишоки Спаржа

 

Фасоль Свекла

 

Нут Стручковый перец

 

Морковь Маниок

 

Пажитник Чеснок

 

Топинамбур Лук-порей

 

Чечевица Лук репчатый

 

Женьшень Горох

 

Соя Шпинат

 

Кабачок и тыква Батат

 

Помидоры Якон

 

Брокколи Кукуруза

 

Редис Яблоки

 

Абрикос Банан
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Шиповник Цедра

 

Инжир Крыжовник

 

Грейпфрут Зеленый банан

 

Киви Лимон

 

Лайм Манго

 

Апельсин Персик

 

Груша Слива

 

Айва Голубика

 

Черноплодная рябина Клюква

 

Виноград Шампиньоны

 

Льняное семя Грибы майтаке

 

Грибы Соевое молоко

 

Миндаль Ростки бамбука

 

Мед Мисо

 

Нори Стевия

 

Грецкий орех Амарантовая мука

 

Ячмень Коричневый рис

 

57

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Рекомендованные продукты

Овсяные отруби Просо

 

Киноа Рисовые отруби

 

Рожь Гречневая крупа

 

Конжаковая мука Пшеничные отруби

 

Корневища цикория Зеленый чай

 

Листья шелковицы Черный чай

 

Какао Кефир

 

Йогурт Рыбий жир
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Исходные данные

Список всех бактерий

Список всех родов бактерий, обнаруженных в вашем образце микробиоты.

Семейство

Типы бактерий разделяются на семейства. В семейства входят родственные
бактерии, похожие по строению и питанию. При этом они различаются по «образу
жизни», и в одном семействе могут соседствовать как патогенные, так и полезные
бактерии.

Lachnospiraceae 28.18%

Ruminococcaceae 27.74%

Erysipelotrichaceae 10.31%

Firmicutes Other 8.27%

Bacteroidaceae 5.94%

Clostridiales Other 4.18%

Bacteroidales Other 4.08%

Bacteria Other 2.6%

Prevotellaceae 1.43%

Veillonellaceae 1.22%

Peptostreptococcaceae 0.73%

Tannerellaceae 0.57%

Rikenellaceae 0.52%

Akkermansiaceae 0.38%

Eggerthellaceae 0.38%

Clostridiaceae_1 0.37%

Coriobacteriaceae 0.37%

Methanobacteriaceae 0.36%

Acidaminococcaceae 0.35%

Desulfovibrionaceae 0.27%
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Family_XIII 0.25%

Marinifilaceae 0.24%

Barnesiellaceae 0.23%

Christensenellaceae 0.22%

Bifidobacteriaceae 0.18%

Muribaculaceae 0.13%

Victivallaceae 0.12%

Burkholderiaceae 0.11%

Enterococcaceae 0.07%

Coriobacteriales Other 0.06%

Enterobacteriaceae 0.05%

Lactobacillaceae 0.02%

Streptococcaceae 0.02%

Lactobacillales Other 0.02%

Pasteurellaceae 0.02%

Pseudomonadaceae 0.01%

Eubacteriaceae 0%

Leptospirales Other 0%

Methanosaetaceae 0%

Cytophagales Other 0%

Solimonadaceae 0%

Paenibacillaceae 0%

Campylobacteraceae 0%

Weeksellaceae 0%

Oxyphotobacteria 0%

Family_XI 0%

Clostridia Other 0%

Bogoriellaceae 0%

Succinivibrionaceae 0%
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Streptomycetales Other 0%

Rhizobiales Other 0%

Planctomycetales Other 0%

Actinomycetales Other 0%

Pseudomonadales Other 0%

Micromonosporaceae 0%

Cardiobacteriales Other 0%

Carnobacteriaceae 0%

Gammaproteobacteria Other 0%

Mycobacteriaceae 0%

Actinobacteria Other 0%

Cyanobacteria Other 0%

Frankiales Other 0%

Flavobacteriales Other 0%

Bacteroidetes Other 0%

Enterobacteriales Other 0%

Brachyspiraceae 0%

Nocardiaceae 0%

Erysipelotrichales Other 0%

Fusobacteria Other 0%

Dietziaceae 0%

Propionibacteriaceae 0%

Xanthomonadales Other 0%

Vibrionales Other 0%

Bacilli Other 0%

Xanthomonadaceae 0%

Chitinophagaceae 0%

Leuconostocaceae 0%

Micrococcaceae 0%
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Pasteurellales Other 0%

Fusobacteriales Other 0%

Family_XII 0%

Spirochaetes Other 0%

Synergistia Other 0%

Synergistetes Other 0%

Oceanospirillales Other 0%

Rhodanobacteraceae 0%

Listeriaceae 0%

Methanomassiliicoccales Other 0%

Coriobacteriia Other 0%

Leptospirae Other 0%

Sphingomonadaceae 0%

Halomonadaceae 0%

Planctomycetes Other 0%

Actinobacteria Other 0%

Neisseriaceae 0%

Methanobacteria Other 0%

Crenarchaeota Other 0%

Oxyphotobacteria Other 0%

Brevibacteriaceae 0%

Methanosarcinales Other 0%

Propionibacteriales Other 0%

Sulfolobales Other 0%

Synergistaceae 0%

Beijerinckiaceae 0%

Cellulomonadaceae 0%

Caulobacterales Other 0%

Corynebacteriales Other 0%
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Aquaspirillaceae 0%

Hymenobacteraceae 0%

Xanthobacteraceae 0%

Methanomethylophilaceae 0%

Lentisphaeria Other 0%

Euryarchaeota Other 0%

Spirochaetia Other 0%

Micromonosporales Other 0%

Thermoplasmata Other 0%

Sanguibacteraceae 0%

Sulfolobaceae 0%

Thermoprotei Other 0%

Bacillaceae 0%

Fusobacteriia Other 0%

Spirosomaceae 0%

Epsilonbacteraeota Other 0%

Helicobacteraceae 0%

Aeromonadaceae 0%

Deltaproteobacteria Other 0%

Betaproteobacteriales Other 0%

Schlesneriaceae 0%

Rhodocyclaceae 0%

Bifidobacteriales Other 0%

Victivallales Other 0%

Rhizobiaceae 0%

Halobacteria Other 0%

Aeromonadales Other 0%

Porphyromonadaceae 0%

Clostridiaceae_2 0%
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Deinococcaceae 0%

Negativicutes Other 0%

Rhodobacterales Other 0%

Leptotrichiaceae 0%

Dysgonomonadaceae 0%

Peptococcaceae 0%

Micrococcales_Incertae_Sedis 0%

Halobacteriaceae 0%

Haloferacaceae 0%

Actinomycetaceae 0%

Micrococcales Other 0%

Sphingobacteriaceae 0%

Arcobacteraceae 0%

Chitinophagales Other 0%

Methanomassiliicoccaceae 0%

Caulobacteraceae 0%

Staphylococcaceae 0%

Brachyspirae Other 0%

Sphingomonadales Other 0%

Atopobiaceae 0%

Fusobacteriaceae 0%

Brachyspirales Other 0%

Deinococci Other 0%

Verrucomicrobiae Other 0%

Streptomycetaceae 0%

Acetobacteraceae 0%

Leptospiraceae 0%

Campylobacterales Other 0%

Spirochaetaceae 0%
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Исходные данные

Acetobacterales Other 0%

Nocardioidaceae 0%

Bacillales Other 0%

Intrasporangiaceae 0%

Salinisphaerales Other 0%

Family_XI 0%

Cardiobacteriaceae 0%

Alphaproteobacteria Other 0%

Geodermatophilaceae 0%

Dermacoccaceae 0%

Verrucomicrobia Other 0%

Planococcaceae 0%

Dermabacteraceae 0%

Lentisphaerae Other 0%

Methanobacteriales Other 0%

Aerococcaceae 0%

Methanomicrobia Other 0%

Planctomycetacia Other 0%

Flavobacteriaceae 0%

Chloroplast Other 0%

Moraxellaceae 0%

Desulfovibrionales Other 0%

Halomicrobiaceae 0%

Campylobacteria Other 0%

Spirochaetales Other 0%

Vibrionaceae 0%

Corynebacteriaceae 0%

Promicromonosporaceae 0%

Archaea Other 0%
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Исходные данные

Sphingobacteriales Other 0%

Selenomonadales Other 0%

Unassigned Other 0%

Rhodobacteraceae 0%

Verrucomicrobiales Other 0%

Erysipelotrichia Other 0%

Halobacteriales Other 0%

Bacteroidia Other 0%

Deinococcus-Thermus Other 0%

Synergistales Other 0%

Proteobacteria Other 0%

Microbacteriaceae 0%

Deinococcales Other 0%
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Исходные данные

Род

К одному бактериальному семейству может относиться несколько родов. Бактерии
одного рода — близкие родственники и часто выполняют похожие функции в
кишечнике.

Unknown Lachnospiraceae 13.65%

Faecalibacterium 9.54%

Unknown Firmicutes 8.27%

Bacteroides 5.94%

Catenibacterium 4.26%

Unknown Clostridiales 4.18%

Unknown Bacteroidales 4.08%

Ruminococcaceae UCG-002 4.01%

Unknown Ruminococcaceae 3.93%

Holdemanella 3.85%

Ruminococcus group 2 3.69%

Agathobacter 3.31%

Blautia 3.04%

Unknown Bacteria 2.6%

Ruminiclostridium group 9 2.45%

Unknown Erysipelotrichaceae 1.51%

Ruminococcus Lachnospiraceae 1.4%

Lachnoclostridium 1.31%

Eubacterium hallii group 1.29%

Prevotella group 9 1%

Roseburia 0.99%

Anaerostipes 0.78%

Butyricicoccus 0.78%

Coprococcus 3 0.78%
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Исходные данные

Papillibacter 0.77%

Phocea 0.75%

Erysipelatoclostridium 0.62%

Dialister 0.62%

Mitsuokella 0.57%

Parabacteroides 0.57%

Butyrivibrio 0.56%

Ruminococcus group 1 0.54%

Ruminiclostridium 0.52%

Alistipes 0.52%

Oscillibacter 0.51%

Dorea 0.4%

Akkermansia 0.38%

Intestinibacter 0.38%

Clostridium sensu stricto 1 0.37%

Collinsella 0.37%

Methanobrevibacter 0.36%

Unknown Acidaminococcaceae 0.33%

Eubacterium eligens group 0.33%

Senegalimassilia 0.3%

Lachnospira 0.28%

Bilophila 0.27%

Mogibacterium 0.24%

Prevotella group 7 0.23%

Unknown Prevotellaceae 0.2%

Unknown Christensenellaceae 0.19%

Butyricimonas 0.19%

Bifidobacterium 0.18%

Terrisporobacter 0.17%
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Исходные данные

Barnesiella 0.17%

Romboutsia 0.16%

Muribaculum 0.13%

Victivallis 0.12%

Flavonifractor 0.1%

Ruminiclostridium group 1 0.09%

Enterorhabdus 0.08%

Enterococcus 0.07%

Coprobacter 0.06%

Unknown Coriobacteriales 0.06%

Sutterella 0.06%

Erysipelotrichaceae UCG-003 0.05%

Odoribacter 0.05%

Escherichia-Shigella 0.05%

Eubacterium ruminantium group 0.05%

Ruminiclostridium group 6 0.04%

Oxalobacter 0.04%

Phascolarctobacterium 0.02%

Lactobacillus 0.02%

Unknown Veillonellaceae 0.02%

Catabacter 0.02%

Unknown Lactobacillales 0.02%

Turicibacter 0.02%

Haemophilus 0.02%

Streptococcus 0.02%

Christensenella 0.01%

Tyzzerella 0.01%

Eubacterium nodatum group 0.01%

Parasutterella 0.01%
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Исходные данные

Paeniclostridium 0.01%

Candidatus Soleaferrea 0.01%

Peptostreptococcus 0.01%

Pseudomonas 0.01%

Veillonella 0.01%

Intestinimonas 0.01%

Unknown Epsilonbacteraeota 0%

Bacteroides pectinophilus group 0%

Kingella 0%

Unknown Cardiobacteriaceae 0%

Franconibacter 0%

Unknown Lentisphaerae 0%

Ochrobactrum 0%

Allisonella 0%

Unknown Rhodocyclaceae 0%

Unknown Helicobacteraceae 0%

Unknown Methanomassiliicoccaceae 0%

Alloiococcus 0%

Bradyrhizobium 0%

Unknown Xanthomonadales 0%

Unknown Spirochaetia 0%

Treponema group 2 0%

Unknown Thermoprotei 0%

Neomicrococcus 0%

Haloferax 0%

Dietzia 0%

Aerococcus 0%

Unknown Xanthomonadaceae 0%

Providencia 0%

70

Данная информация не является диагностической. Обсудите результаты теста с вашим лечащим врачом.



Исходные данные

Unknown Leptotrichiaceae 0%

Aeromicrobium 0%

Unknown Cytophagales 0%

Faecalicoccus 0%

Unknown Paenibacillaceae 0%

Clostridium sensu stricto 0%

Unknown Spirosomaceae 0%

Unknown Corynebacteriaceae 0%

Janibacter 0%

Planomicrobium 0%

Unknown Methanobacteria 0%

Unknown Fusobacteria 0%

Tissierella 0%

Sulfolobus 0%

Yersinia 0%

Unknown Aquaspirillaceae 0%

Staphylococcus 0%

Rhodococcus 0%

Eubacterium 0%

Tetragenococcus 0%

Cloacibacillus 0%

Unknown Arcobacteraceae 0%

Xylophilus 0%

Rudanella 0%

Leminorella 0%

Unknown Brachyspirae 0%

Unknown Planctomycetales 0%

Microbacterium 0%

Rothia 0%
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Исходные данные

Unknown Porphyromonadaceae 0%

Megamonas 0%

Deinococcus 0%

Bhargavaea 0%

Sanguibacteroides 0%

Enhydrobacter 0%

Unknown Selenomonadales 0%

Unknown Hymenobacteraceae 0%

Unknown Caulobacterales 0%

Methanosaeta 0%

Unknown Bacillaceae 0%

Actinobacillus 0%

Unknown Bifidobacteriales 0%

Unknown Pasteurellales 0%

Granulicatella 0%

Unknown Archaea 0%

Campylobacter 0%

Halomicrobium 0%

Lautropia 0%

Curtobacterium 0%

Halodesulfurarchaeum 0%

Clostridium sensu stricto 3 0%

Ralstonia 0%

Unknown Peptostreptococcaceae 0%

Unknown Halobacteriaceae 0%

Unknown Neisseriaceae 0%

Brachyspira 0%

Faecalitalea 0%

Stenotrophomonas 0%
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Исходные данные

Pectobacterium 0%

Succinatimonas 0%

Serratia 0%

Unknown Dermacoccaceae 0%

Paraprevotella 0%

Dyadobacter 0%

Unknown Enterobacteriaceae 0%

Lachnobacterium 0%

Alloprevotella 0%

Unknown Oceanospirillales 0%

Unknown Clostridiaceae group 1 0%

GKS98 freshwater group 0%

Unknown Nocardiaceae 0%

Cellulomonas 0%

Unknown Eggerthellaceae 0%

Unknown Promicromonosporaceae 0%

Unknown Mycobacteriaceae 0%

Anaerorhabdus furcosa group 0%

Unknown Deltaproteobacteria 0%

Kurthia 0%

Unknown Rikenellaceae 0%

Zobellia 0%

Laribacter 0%

Unknown Nocardioidaceae 0%

Leptotrichia 0%

Limnobacter 0%

Methanomassiliicoccus 0%

Unknown Dietziaceae 0%

Unknown Micromonosporales 0%
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Исходные данные

Coprococcus 0%

Unknown Planctomycetes 0%

Pseudoclavibacter 0%

Unknown Bogoriellaceae 0%

Unknown Leuconostocaceae 0%

Leuconostoc 0%

Bordetella 0%

Clostridium innocuum group 0%

Coprobacillus 0%

Varibaculum 0%

Unknown Methanomethylophilaceae 0%

Unknown Muribaculaceae 0%

Unknown Brachyspirales 0%

Unknown Enterococcaceae 0%

Clostridium sensu stricto 11 0%

Arcanobacterium 0%

Micrococcus 0%

DTU089 0%

Hydrogenophaga 0%

Dickeya 0%

Brevibacillus 0%

Gemella 0%

Prevotella 0%

Cupriavidus 0%

Unknown Campylobacteraceae 0%

Brachybacterium 0%

Propionibacterium 0%

Fictibacillus 0%

Unknown Deinococcales 0%
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Исходные данные

Lactonifactor 0%

Eisenbergiella 0%

Geobacillus 0%

Lachnospiraceae NC2004 group 0%

Cutibacterium 0%

Pseudoglutamicibacter 0%

Massilia 0%

Paraclostridium 0%

Unknown Micrococcaceae 0%

Noviherbaspirillum 0%

Unknown Negativicutes 0%

Krasilnikoviella 0%

Unknown Haloferacaceae 0%

Acidaminococcus 0%

Hafnia-Obesumbacterium 0%

Unknown Brevibacteriaceae 0%

Unknown Methanomicrobia 0%

Eggerthella 0%

Sporosarcina 0%

Pseudarthrobacter 0%

Unknown Staphylococcaceae 0%

Altererythrobacter 0%

Unknown Victivallaceae 0%

Unknown Euryarchaeota 0%

Acidovorax 0%

Filifactor 0%

Unknown Proteobacteria 0%

Ensifer 0%

Eggerthia 0%
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Исходные данные

Aeromonas 0%

Unknown Corynebacteriales 0%

Unknown Acetobacteraceae 0%

Unknown Lactobacillaceae 0%

Candidatus Methanoplasma 0%

Clostridioides 0%

Rhodanobacter 0%

Unknown Methanobacteriales 0%

Delftia 0%

Unknown Caulobacteraceae 0%

Empedobacter 0%

Roseomonas 0%

Unknown Campylobacteria 0%

Desulfitobacterium 0%

Unknown Victivallales 0%

Atopobium 0%

Lysobacter 0%

Unknown Streptococcaceae 0%

Sphingopyxis 0%

Grimontia 0%

Unknown Methanobacteriaceae 0%

Erwinia 0%

Unknown Brachyspiraceae 0%

Kocuria 0%

Unknown Chitinophagaceae 0%

Moryella 0%

Abiotrophia 0%

Unknown Sulfolobales 0%

Unknown Deinococci 0%
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Исходные данные

Eikenella 0%

Unknown Aerococcaceae 0%

Sellimonas 0%

Unknown Synergistales 0%

Xanthomonas 0%

Yonghaparkia 0%

Helicobacter 0%

Clostridium sensu stricto 7 0%

Mycobacterium 0%

Unknown Planococcaceae 0%

Olsenella 0%

Murdochiella 0%

Paenibacillus 0%

Unknown Rhodanobacteraceae 0%

Afipia 0%

Tannerella 0%

Unknown Cellulomonadaceae 0%

Unknown Bacilli 0%

Unknown Synergistia 0%

Unknown Cyanobacteria 0%

Pseudoxanthomonas 0%

Dielma 0%

Acidipropionibacterium 0%

Georgenia 0%

Unknown Succinivibrionaceae 0%

Trueperella 0%

Klebsiella 0%

Unknown microorganism 0%

Methylobacterium 0%
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Исходные данные

Novosphingobium 0%

Unknown Cardiobacteriales 0%

Unknown Flavobacteriaceae 0%

Lawsonella 0%

Dysgonomonas 0%

Unknown Leptospirae 0%

Unknown Beijerinckiaceae 0%

Moraxella 0%

Cardiobacterium 0%

Unknown Xanthobacteraceae 0%

Unknown Listeriaceae 0%

Unknown Actinomycetales 0%

Arthrobacter 0%

Corynebacterium group 1 0%

Unknown Solimonadaceae 0%

Crenotalea 0%

Plesiomonas 0%

Unknown Pasteurellaceae 0%

Candidatus Azobacteroides 0%

Unknown Weeksellaceae 0%

Catenisphaera 0%

Unknown Actinobacteria (phylum) 0%

Izhakiella 0%

Prevotella group 2 0%

Marvinbryantia 0%

Dermabacter 0%

Unknown Fusobacteriales 0%

Undibacterium 0%

Lactococcus 0%
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Исходные данные

Unknown Sphingomonadaceae 0%

Methanobacterium 0%

Unknown Micrococcales Incertae Sedis 0%

Unknown Halobacteriales 0%

Psychrobacter 0%

Unknown Desulfovibrionaceae 0%

Unknown Crenarchaeota 0%

Kosakonia 0%

Exiguobacterium 0%

Domibacillus 0%

Unknown Sphingobacteriaceae 0%

Unknown Pseudomonadales 0%

Unknown Gammaproteobacteria 0%

Eubacterium fissicatena group 0%

Unknown Rhizobiales 0%

Weissella 0%

Lachnospiraceae UCG-001 0%

Unknown Dysgonomonadaceae 0%

Unknown Rhodobacteraceae 0%

Nevskia 0%

Unknown Intrasporangiaceae 0%

Anaerovirgula 0%

Unknown Methanomassiliicoccales 0%

Unknown Rhizobiaceae 0%

Edwardsiella 0%

Unknown Tannerellaceae 0%

Neisseria 0%

Unknown Clostridiales Family XIII 0%

Oceanobacillus 0%
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Исходные данные

Brachymonas 0%

Rhodopseudomonas 0%

Algoriella 0%

Clostridium sensu stricto 13 0%

Hungatella 0%

Anaerobiospirillum 0%

Luteimonas 0%

Unknown Spirochaetaceae 0%

Chania 0%

Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 0%

Ezakiella 0%

Leptonema 0%

Unknown Clostridiaceae group 2 0%

Chloroplast group 1 0%

Unknown Bifidobacteriaceae 0%

Unknown Bacteroidia 0%

Cloacibacterium 0%

Unknown Peptococcaceae 0%

Butyrivibrio group 2 0%

Unknown Sanguibacteraceae 0%

Mobiluncus 0%

Rahnella 0%

Silanimonas 0%

Unknown Microbacteriaceae 0%

Methyloversatilis 0%

Capnocytophaga 0%

Paracoccus 0%

Unknown Vibrionales 0%

Sanguibacter 0%
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Исходные данные

Unknown Eubacteriaceae 0%

Prevotellaceae NK3B31 group 0%

Caulobacter 0%

Aeribacillus 0%

Eubacterium brachy group 0%

Unknown Streptomycetales 0%

Unknown Geodermatophilaceae 0%

Ancylobacter 0%

Unknown Campylobacterales 0%

Anoxynatronum 0%

Anaerococcus 0%

Trabulsiella 0%

Unknown Thermoplasmata 0%

Unknown Micrococcales 0%

Unknown Spirochaetales 0%

Acinetobacter 0%

Pediococcus 0%

Unknown Actinobacteria (class) 0%

Corynebacterium 0%

Vibrio 0%

Megasphaera 0%

Enorma 0%

Dermacoccus 0%

Halorubrum 0%

Unknown Verrucomicrobia 0%

Brevibacterium 0%

Unknown Verrucomicrobiae 0%

Selenomonas group 1 0%

Citrobacter 0%
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Исходные данные

Parvimonas 0%

Unknown Aeromonadales 0%

Unknown Erysipelotrichia 0%

Variovorax 0%

Mesorhizobium 0%

Sphingobacterium 0%

Robinsoniella 0%

Hespellia 0%

Bulleidia 0%

Unknown Dermabacteraceae 0%

Raoultella 0%

Phenylobacterium 0%

Aneurinibacillus 0%

Curvibacter 0%

Unknown Vibrionaceae 0%

Proteus 0%

Unknown Streptomycetaceae 0%

Halomonas 0%

Unknown Verrucomicrobiales 0%

Prevotella group 6 0%

Unknown Flavobacteriales 0%

Unknown Synergistetes 0%

Kluyvera 0%

Clostridium sensu stricto 5 0%

Unknown Acetobacterales 0%

Scardovia 0%

Unknown Sphingobacteriales 0%

Enterobacter 0%

Unknown Betaproteobacteriales 0%
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Исходные данные

Unknown Sphingomonadales 0%

Unknown Micromonosporaceae 0%

Pedobacter 0%

Aggregatibacter 0%

Moellerella 0%

Cronobacter 0%

Chryseobacterium 0%

Fusobacterium 0%

Libanicoccus 0%

Unknown Barnesiellaceae 0%

Cellulosimicrobium 0%

Unknown Deinococcaceae 0%

Eubacterium saphenum group 0%

Unknown Propionibacteriales 0%

Pelomonas 0%

Unknown Chloroplast 0%

Anaerofustis 0%

Unknown Fusobacteriaceae 0%

Unknown Oxyphotobacteria 0%

Clostridium sensu stricto 12 0%

Unknown Bacillales Family XI 0%

Unknown Halomicrobiaceae 0%

Streptomyces 0%

Unknown Pseudomonadaceae 0%

Unknown Bacillales Family XII 0%

Negativicoccus 0%

Cryptobacterium 0%

Aureimonas 0%

Cetobacterium 0%
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Исходные данные

Arcobacter 0%

Halobacterium 0%

Kandleria 0%

Unknown Planctomycetacia 0%

Unknown Lentisphaeria 0%

Unknown Propionibacteriaceae 0%

Lachnoanaerobaculum 0%

Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-
Rhizobium

0%

Aquabacterium 0%

Unknown Schlesneriaceae 0%

Sediminibacterium 0%

Unknown Clostridia 0%

Unknown Halomonadaceae 0%

Peptoniphilus 0%

Microvirga 0%

Lysinibacillus 0%

Brevundimonas 0%

Unknown Akkermansiaceae 0%

Unknown Desulfovibrionales 0%

Pseudobutyrivibrio 0%

Leucobacter 0%

Timonella 0%

Unknown Erysipelotrichales 0%

Bacillus 0%

Hydrogenoanaerobacterium 0%

Unknown Salinisphaerales 0%

Unknown Methanosaetaceae 0%

Unknown Leptospiraceae 0%

Unknown Synergistaceae 0%
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Исходные данные

Kytococcus 0%

Anaerotruncus 0%

Blastococcus 0%

Pantoea 0%

Phyllobacterium 0%

Diaphorobacter 0%

uncultured 0%

Comamonas 0%

UBA1819 0%

Unknown Bacteroidetes 0%

Alcaligenes 0%

Agrococcus 0%

Nocardioides 0%

Blastomonas 0%

Actinomyces 0%

Unknown Actinomycetaceae 0%

Schlesneria 0%

Unknown Bacteroidaceae 0%

Solobacterium 0%

Desulfovibrio 0%

Chloroplast group 2 0%

Unknown Sulfolobaceae 0%

Unknown Spirochaetes 0%

Clostridium sensu stricto 15 0%

Unknown Carnobacteriaceae 0%

Sneathia 0%

Oribacterium 0%

Mangrovibacter 0%

Listeria 0%
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Исходные данные

Unknown Coriobacteriia 0%

Unknown Marinifilaceae 0%

Unknown Atopobiaceae 0%

Unknown Alphaproteobacteria 0%

Holdemania 0%

Unknown Moraxellaceae 0%

Unknown Deinococcus-Thermus 0%

Unknown Enterobacteriales 0%

Shimwellia 0%

Unknown Aeromonadaceae 0%

Unknown Fusobacteriia 0%

Rhodobacter 0%

Unknown Frankiales 0%

Unknown Chitinophagales 0%

Planococcus 0%

Porphyromonas 0%

Unknown Bacillales 0%

Salmonella 0%

Lachnoclostridium 5 0%

Unknown Halobacteria 0%

Gordonia 0%

Unknown Rhodobacterales 0%

Hymenobacter 0%

Adlercreutzia 0%

Unknown Coriobacteriaceae 0%

Brochothrix 0%

Achromobacter 0%

Succinivibrio 0%

Tatumella 0%
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Исходные данные

Spirosoma 0%

Unknown Leptospirales 0%

Slackia 0%

Sphingomonas 0%

Prevotella group 1 0%

Gordonibacter 0%

Unknown Methanosarcinales 0%

Micromonospora 0%

Flavobacterium 0%

Candidatus Stoquefichus 0%

Unknown Clostridiales Family XI 0%

Unknown Burkholderiaceae 0%
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