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Microbiota intestinale è un test basato sull'analisi del microbioma intestinale con l'obiettivo di identi(care 
le specie batteriche presenti )microbiota., Se presenteq Microbiota intestinale rivela anche gli sfuilibri del 
microbioma )disbiosi. e Qornisce raccomandazioni sulla dieta e sullo stile di vita per correggerli, 1uesto test 
Qornisce un'analisi di sefuenziamento di nuova generazione dell'intero gene batterico che codi(ca il 6RS 
rNLA,
Ua composizione del microbiota di un individuo è unica e alcuni pro(li del microbioma sono stati associati 
a migliori condizioni di salute, òn microbiota sano è caratterizzato da un'elevata diversità di batteri e dalla 
stabilità nel tempo, U'analisi del microbioma batterico pué aiutare a mantenere un buono stato di saluteq 
nonchI a prevenire o trattare malattie intestinali )ad esempio diarrea o colite ricorrente. o sistemiche 
)obesitàq sindrome metabolicaq ecc,.

COME FUNZIONA?

yl  test  del  microbioma intestinale non ha valore diagnosticoq  ma rappresenta un'istantanea della 
componente batterica del microbiota intestinale al momento del prelievo, yn base ai principali phOlaq generi 
e specie rilevatiq il reQerto identi(ca l'entero(rma del soggetto, Bgni enterotipo è correlato a una dieta 
prevalente e rappresenta un'indicazione della composizione di riQerimento per il microbiota analizzato,
1uesti risultati vengono poi conQrontati con i microbiomi di centinaia di individui sani )database di controllo., 
yn fuesto modoq è possibile valutare se particolari generi batterici sono in eccesso rispetto alla media del 
database di controlloq al (ne di identi(care e caratterizzare situazioni di disbiosi,
ynsieme ai risultatiq vengono Qornite raccomandazioni dieteticheq compresi probiotici e integratori alimentari 
per migliorare il regime dietetico, 1ueste indicazioni devono essere valutate da un proQessionista fuali(cato 
in base all'anamnesi generale del soggetto,
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INFORMAZIONI  GENERALI

y rifuadri evidenziati con il colore verde rappresentano un valore ottimale del microbioma, y rifuadri in 
rosso mostrano un valore che si discosta signi(cativamente da fuello ottimaleq mentre fuelli in giallo 
mostrano un valore neutro o intermedioq nI ottimale nI dannoso, y rifuadri blu hanno semplicemente valore 
inQormativo,

INDICI

yLDyCE Dy E1òyUyGNyB 
MyCNBGyCB

Disbiosi moderata

U'yndice  di  Efuilibrio  Microbico  valuta  la  salute  e  la  composizione 
del  microbiota  intestinale,  Misura  diversi  parametriq  tra  cui  la 
diversitàq  l'efuilibrio  tra  batteri  +ram-  e  +ram/q  i  rapporti  tra  specie 
aerobichePanaerobicheq GacillotaPGacteroidota e ÀrevotellaPGacteroidesq la 
presenza di Àseudomonadotaq un gruppo spesso associato alla disbiosiq e una 
misura della similarità tra il microbioma di un individuo e una popolazione sana 
di riQerimento,

SyMyUANyT0

Basso
Àaziente: 75.2%

yl valore di similarità suggerisce fuanto un microbioma sia simile ad un 
altro microbioma di una popolazione sana di riQerimento, y valori di similarità 
sono compresi in un range che va da %x a 6%%x, %x indica un campione 
senza alcuna similarità )nessun taVa in comune.q mentre 6%%x indica una 
composizione tassonomica molto simile a un campione della popolazione 
sana di riQerimento, yl valore di somiglianza deriva dalla metrica di divergenza 
GraO/Curtis,

Dy’ENSyT0

Non disponibile 
o sequenziamento 

insuf(ciente

yl microbiota umano è composto da migliaia di specie batteriche, 1uesti 
microrganismi hanno un immenso potenziale metabolicoq e i loro prodotti 
hanno un impatto sul nostro organismo, òn alto valore di diversità è indice 
di buona salute del microbiota, 1uesto valore Qornisce inQormazioni circa la 
biodiversità dei batteri presenti nell3intestino al momento del campionamento,

+NAM- P +NAM/

Nella media
Àaziente: 0.34 RLog10 )atio-
Àopolazione: /%,%7~ 4 6,82

+ram/positivi e gram/negativi sono gruppi di batteri che si distinguono per 
la composizione e la struttura della parete cellulare e della membrana, 
òn rapporto +ram moderato )inQeriore a 6%. è associato a un microbioma 
intestinale sanoq mentre un rapporto +ram elevato è stato associato a malattie 
speci(che come il diabete,
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AENBGy P ALAENBGy

Alto
Àaziente: 81.,3 RLog10 )atio-

Àopolazione: /8,2% 4 /9,%F

y batteri aerobiq a diQQerenza degli anaerobiq dipendono dall3ossigeno per 
sopravvivere, Esistono due tipi di batteri anaerobi: gli anaerobi obbligatiq che 
non possono crescere in presenza di ossigenoq e gli anaerobi Qacoltativiq che 
possono crescere sia in presenza che in assenza di ossigeno, +li anaerobi 
obbligati si trovano principalmente nel nostro intestinoq specialmente nel 
colon,

ELTENBSy+LATòNE

Bacillota

Ue enterosignature  possono essere  de(nite  come un  pro(lo  microbico 
caratteristico che ri5ette aspetti compositivi e Qunzionali del microbioma 
intestinale,  Sono  state  proposte  cinfue  enterosignature:  Àrevotellaq 
Gacteroidesq Gi(dobacteriumq Gacillota ed Escherichia, Àrevotellaq Gacteroides 
e Gacillota sono le enterosegnature tipiche degli adulti,

GACyUUBTA P 
GACTENByDBTA

Nella media
Àaziente: 0.,0 RLog10 )atio-

Àopolazione: %,98 4 9,98

Àrecedentemente  noto  come  rapporto  ùirmicutesPGacteroidetes  )ùPG., 
Gacillota e Gacteroidota sono due phOla dominanti nel microbiota Qecaleq 
che rappresentano (no al F%x delle specie batteriche totali, Si ritiene che il 
rapporto Gacillota e Gacteroidota )rapporto GPG. sia altamente correlato con 
alcune malattieq come l'obesità e il diabete,

GACyUUBTA - 
GACTENByDBTA

Alto
Àaziente: 15.2 RCL)-

Àopolazione: F,Z6 4 68,Z

Ua valutazione dell'abbondanza combinata di  Gacillota e Gacteroidotaq 
precedentemente noti come ùirmicutes e Gacteroidetesq è Qondamentale 
per l'interpretazione clinica del microbioma intestinale, 1uesti due phOla 
batterici  sono i  pik  abbondanti  nel  microbioma intestinale  e  svolgono 
ruoli Qondamentali nella salute intestinaleq in5uenzando la digestioneq il 
metabolismo e la risposta immunitaria,

ÀNE’BTEUUA P 
GACTENByDES

Nella media
Àaziente: 0 RLog10 )atio-
Àopolazione: /8,78 4 6,8~

òn elevato rapporto Àrevotella/Gacteroides )ÀPG. è spesso legato a diete 
ricche di (bre e alimenti di origine vegetale, òna maggiore abbondanza di 
Àrevotellaq e fuindi un rapporto ÀPG pik elevatoq è stata associata a un migliore 
controllo glicemico, ynoltreq i soggetti con un rapporto ÀPG elevato hanno 
maggiori probabilità di perdere peso fuando consumano una dieta ipocalorica 
ricca di (bre, Àrevotella è pik eQ(ciente nella produzione di propionatoq che 
bOpassa la linea enterocitariaq entra nel circuito della gluconeogenesi epatica 
e contribuisce all'eQQetto saziante,
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ÀSEòDBMBLADBTA

Alto
Àaziente: 10.2 RCL)-

Àopolazione: 9,~R 4 2,7~

y Àseudomonadota )precedentemente conosciuto proteobatteri. sono un 
phOlum di batteri solitamente presenti nel microbioma intestinale in bassi 
livelli  di  abbondanza,  Tuttaviaq  alcuni  possono  anche  essere  patogeni 
opportunistici  e  sono associati  all'in(ammazione intestinale,  yn  fuesto 
contestoq alti livelli di Àroteobatteri potrebbero indicare un'alterazione del 
microbioma intestinale,

NUTRIZIONE

FUNZIONI METABOLICHE E NUTRIZIONALI

DE+NADATBNy DEU 
+UòTyLE

Nella media
Àaziente: 12.7 RCL)-9 0.64%

Àopolazione: F,%2 4 67,F

yl glutine è una proteina che si trova nel granoq nella segaleq nel Qarroq nell'orzo 
e in altri cereali, 1uesta proteina ha caratteristiche che la rendono diQ(cile 
da digerire da parte dagli enzimi umani, Diversi studi dimostrano che alcuni 
batteri intestinali possono contribuire alla digestione del glutine,

METAGBUyÈÈATBNy Dy 
AMMyLBACyDy

Nella media
Àaziente: 13.3 RCL)-9 1.17%

Àopolazione: 66,9 4 6Z,%

+li alimenti che consumiamo contengono proteine e peptidi che possono 
essere idrolizzati in peptidi pik piccoli o in amminoacidi e successivamente 
utilizzati dai batteri commensali nel nostro intestino, Esistono evidenze che 
il consumo di diete ad alto contenuto proteico in5uenzi il nostro microbioma 
intestinale,

METAGBUyÈÈATBNy Dy 
CANGByDNATy

Alto
Àaziente: 16.4 RCL)-9 37.3%

Àopolazione: 67,% 4 6Z,F

Nispetto ai batteriq possediamo un numero limitato di enzimi per digerire 
i carboidrati alimentari, yn fuesto contestoq alcuni carboidrati complessiq 
in particolare i polisaccaridi non amidacei e l3amido resistenteq vengono 
Qermentati e degradati dal microbiota intestinale,
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METAGBUyÈÈATBNy Dy 
UyÀyDy

Alto
Àaziente: 16.1 RCL)-9 1G.2%

Àopolazione: 69,R 4 68,R

yl microbiota intestinale ha un impatto nella regolazione del metabolismo 
lipidico dell3ospite e dei livelli di lipidi, 1uesto include una varietà di molecole 
segnalatrici prodotte dai batteri intestinaliq che esercitano eQQetti signi(cativi 
sul metabolismo epatico dei lipidi e della bileq nonchI sul trasporto del 
colesteroloq il dispendio energetico e la resistenza all'insulina,

DE+NADATBNy DEU 
UATTBSyB

Molto basso
Àaziente: 80.63 RCL)-9 0%
Àopolazione: R,~% 4 68,Z

yl lattosio è uno zucchero comune presente nei prodotti lattiero/caseari che di 
solito viene digerito nell'intestino tenue e la cui intolleranza ha un bacìground 
genetico, Tuttaviaq alcuni batteri intestinali sono in grado di degradarlo grazie 
alla loro attività endogena di lattasiq soprattutto le specie appartenente ai 
'Uactobacillus' e ai 'Gi(dobacterium',

NyDòTTBNy Dy 
+UòTATyBLE

Nella media
Àaziente: 12.7 RCL)-9 0.64%

Àopolazione: R,%F 4 67,F

yl glutatione è una molecola antiossidante che viene sintetizzata dal nostro 
organismo utilizzando aminoacidi come la glicina, yl microbioma intestinale 
non produce glutatione, H stato osservato che la glicina pué essere consumata 
dal microbiotaq determinando cosY una carenza di glutatione, Ua diminuzione 
dei livelli di glutatione pué contribuire allo sviluppo di alcune malattie legate 
all'intestino e alla neurodegenerazione,

BMEBSTASy 
DEUU'BSSAUATB

Molto basso
Àaziente: 80.63 RCL)-9 0%
Àopolazione: Z,6~ 4 66,7

Ua maggior parte dei calcoli renali è costituita da ossalato di calcioq pertanto 
l'iperossaluria )eccesso di ossalato. è uno dei principali Qattori di rischio 
di fuesta malattia renale, Mentre una parte dell'ossalato viene assorbita 
nell'intestino tenue ed escreta nelle urineq una parte signi(cativa pué essere 
metabolizzata dal microbioma intestinaleq in particolare dai membri del genere 
BValobacter,
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GATTENy ASSBCyATy AU 
MALTELyMELTB DEU 

ÀESB

Alto
Àaziente: 16.4 RCL)-9 25.6%

Àopolazione: 69,8 4 6Z,9

Diversi studi suggeriscono che i batteri intestinali potrebbero in5uenzare il 
mantenimento del peso ottimale, Di solitoq un arricchimento generale uguale o 
superiore alla popolazione è bene(co per la nostra salute, Alcuni batteri sono 
stati descritti come utili per contrastare l'insorgenza di obesità, y cambiamenti 
nell'abbondanza di fuesti  microbi non si  ri5etteranno direttamente sul 
mantenimento di un peso correttoq poichè giocano un ruolo anche altri Qattori 
come ad esempio l'esercizio (sico,

ÀNBDòTTBNy Dy E1òBUB

Basso
Àaziente: 80.63 RCL)-9 0%
Àopolazione: Z,~7 4 68,9

y batteri produttori di efuolo sono un tipo di batteri in grado di produrre 
efuoloq che è un metabolita dell'iso5avone daidzeina della soia, +li esseri 
umani non sintetizzano l'efuoloq che viene prodotto da alcuni membri del 
microbioma intestinale, Si è visto che l'efuolo riduce l'incidenza di disturbi 
estrogeno/dipendenti e associati all'invecchiamento )ad esempioq sintomi 
della menopausa nelle donneq osteoporosiq malattie cardiovascolari e cancro.,

ACIDI GRASSI A CATENA CORTA

ÀNBDòTTBNy Dy ELEN+yA

Nella media
Àaziente: 14.7 RCL)-9 4.45%

Àopolazione: 69,% 4 6Z,9

òna parte della (bra indigeribile raggiunge il colon senza essere degradata 
dagli enzimi intestinaliq dove i microrganismi la scompongono in conversioni 
metaboliche cruciali per l'ospite, 1ueste conversioniq che comportano la 
degradazione di proteine e polisaccaridi complessi strutturalmente diversi 
di origine animale e vegetaleq Qorniscono all'organismo energia e nutrienti 
essenziali, Ua Qermentazione di fuesti composti da parte del microbiota 
intestinale genera metaboliti come gli acidi grassi a catena cortaq Qondamentali 
per la salute del colon,

ÀNBDòTTBNy Dy 
GòTyNNATB

Alto
Àaziente: 16.4 RCL)-9 25.G%

Àopolazione: 6%,2 4 6Z,7

yl  butirrato  è  un  acido  grasso  a  catena  corta  )SCùA.  ed  è  uno  dei 
principali prodotti generati dalla Qermentazione microbica intestinale della 
(bra alimentare, Ua Qunzione pik importante del butirrato è fuella di essere 
una Qonte di energia per i colonociti e di mantenere la salute dell'intestino 
umano,
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ÀNBDòTTBNy Dy ACETATB

Molto basso
Àaziente: 80.63 RCL)-9 0%
Àopolazione: F,87 4 68,Z

U'acetato è l'acido grasso a catena corta )SCùA. pik abbondante prodotto 
dalle reazioni di Qermentazione del microbiota intestinale dei carboidratiq in 
particolare delle (bre alimentari, H legato all'omeostasi energetica dell'intero 
organismoq in fuanto pué essere utilizzato sia come Qonte di energia sia per 
stimolare il metabolismo del colesterolo e la lipogenesi,

ÀNBDòTTBNy Dy 
ÀNBÀyBLATB

Alto
Àaziente: 15.5 RCL)-9 10.4%

Àopolazione: F,2~ 4 6Z,%

yl propionato è un acido grasso a catena corta )SCùA. che è la principale Qonte 
di energia per le cellule epiteliali intestinali, Ua sua presenza nell'intestino ha 
alcuni eQQetti sulla saluteq come la riduzione dei livelli di colesterolo ed eQQetti 
antilipogenici, ynoltreq ha eQQetti antiproliQerativi e di induzione dell'apoptosi in 
relazione al cancro,

STATO DI SALUTE

PRODUZIONE DI COMPOSTI SPECIFICI

ÀNBDòTTBNy Dy 
SBUùòNB Dy yDNB+ELB 

)W9S.

Nella media
Àaziente: 11.6 RCL)-9 0.21%

Àopolazione: F,26 4 69,~

U3idrogeno solQorato )W9S. è prodotto dai batteri presenti nel nostro intestino e 
dalle cellule epiteliali, Si ritiene che sia una molecola di segnalazione rilevante 
in (siologiaq regolando diverse Qunzioni biologicheq tra cui alcuni aspetti del 
sistema circolatorio,

ÀNBDòTTBNy Dy METALB

Nella media
Àaziente: 82.4G RCL)-9 0%
Àopolazione: /7,82 4 /6,8F

y  produttori  di  metano )metanogeni.  sono un gruppo di  microrganismi 
che possono produrre gas metano nell'intestino Qermentando i carboidrati, 
y  produttori  di  metano  pik  noti  nel  microbioma  intestinale  sono  i 
membri del dominio Archaeaq in particolare i generi Methanobrevibacter e 
Methanosphaera, Ua produzione di metano nell'intestino è stata associata a 
malattie Qunzionali intestinali come costipazione e gon(ore,
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ÀNBDòTTBNy Dy 
ySTAMyLA

Molto basso
Àaziente: 80.63 RCL)-9 0%
Àopolazione: Z,F2 4 67,9

U'istamina è una sostanza chimica creata dalle nostre cellule immunitarie e 
pué essere prodotta anche da alcuni batteri, U'istamina aumenta il 5usso 
sanguigno nella zona del corpo che prende di miraq in fuesto caso l'intestino, 
1uesto provoca in(ammazione eq di Qattoq è stato dimostrato che l'istamina 
potrebbe Qavorire il dolore addominaleq soprattutto nei pazienti aQQetti da 
malattie in(ammatorie intestinali )yGD.,

INTERAZIONI CON SOSTANZE TOSSICHE

TBSSyCyT0 AUU'AUCBU

Medio

U'alcol )etanolo. viene metabolizzato in acetaldeideq una tossina coinvolta 
nelle malattie alcoliche, yn presenza di etanoloq alcuni batteri producono 
il composto reattivo e tossico acetaldeide )dall'attività enzimatica dell'alcol 
deidrogenasi di fuesti batteri., 1uesto prodotto pué legarsi a diversi enzimi 
e molecole con eQQetti negativi, Di conseguenzaq aumentano le probabilità di 
sviluppare diverse malattie,

METABOLISMO DEL TRIPTOFANO

ÀNBDòTTBNy Dy yLDBUB

Alto
Àaziente: 15.7 RCL)-9 11.,%

Àopolazione: F,26 4 68,~

y produttori di indolo sono un gruppo di batteri del microbioma intestinale 
in grado di produrre indolo attraverso il metabolismo del triptoQano, Alcuni 
studi hanno dimostrato che l'indolo prodotto dai batteri intestinali pué avere 
eQQetti bene(ci sull'ospiteq come promuovere la Qunzione di barriera intestinaleq 
ridurre l'in(ammazione e modulare le risposte immunitarie,

NEUROTRASMETTITORI

ÀNBDòTTBNy Dy +AGA

Nella media
Àaziente: 13.3 RCL)-9 1.17%

Àopolazione: R,2% 4 68,R

y  batteri  produttori  di  +AGA  possono  sintetizzare  l'acido 
gamma/aminobutirrico )+AGA.q un neurotrasmettitore importante per la 
regolazione dell'attività cerebrale, Sebbene prodotto principalmente nel 
cervelloq il +AGA pué essere prodotto anche nel microbioma intestinale per 
decarbossilazione del glutammato, òn aumento dei livelli di produttori di 
+AGA potrebbe migliorare la motilità intestinale e ridurre l'in(ammazioneq 
l'ansia e i comportamenti depressivi,
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REGOLAZIONE IMMUNITARIA

BMEBSTASy 
yMMòLyTANyA

Nella media
Àaziente: 81.65 RLog10 )atio-

Àopolazione: /7,%R 4 /6,68

Ua composizione del microbioma intestinale pué in5uenzare la risposta del 
sistema immunitario e l'omeostasi immunitaria, Alcuni batteri producono 
acidi grassi a catena corta )SCùA.q che hanno proprietà antin(ammatorie, 
Altri  batteri  gram/negativi  sono  altamente  immunogeni  grazie  ai  loro 
lipopolisaccaridi  )UÀS.,  1uesto  indice  valuta  il  rapporto  tra  batteri 
pro/in(ammatori e anti/in(ammatori: maggiore il rapportoq maggiore la 
probabilità di in(ammazione,

ÀENMEAGyUyT0 E 
ATTy’yT0 MòCBUyTyCA

Alto
Àaziente: 14., RCL)-9 4.G,%

Àopolazione: 66,8 4 68,8

U'intestino è la pik grande interQaccia tra l'ospite e l'ambiente del nostro corpo, 
yn mezzo troviamo la barriera intestinaleq che è essenziale per mantenere uno 
stato di salute ottimale, 1uesta barriera ha una costituzione mucosa e la sua 
alterazione perturba la permeabilità intestinale,

ÀNBDòTTBNy Dy UÀS

Alto
Àaziente: 13.7 RCL)-9 3.0,%

Àopolazione: 2,%F 4 66,~

y  lipopolisaccaridi  )UÀS.  sono  complessi  chimici  lipidi/polisaccaridi 
comunemente presenti nella membrana esterna dei batteri gram/negativi, 
H  noto che fueste molecole  promuovano l'in(ammazione intestinale  e 
aumentino la permeabilità dell'intestino,
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COMPOSIZIONE DEL MICROBIOMA

y gra(ci a torta illustrano la classi(cazione tassonomica del campione a livello di phOla e specie, y dati 
nel gra(co a torta e nella tabella sono rappresentati in ordine decrescenteq dai microrganismi presenti in 
maggiore abbondanza a fuelli presenti in minore abbondanza,

BATTERI

PHYLA

ÀWJUòM
’AUBNE 

NyUE’ATB )x.
’AUBNE 

NyUE’ATB )CUN.
’AUBNy Dy NyùENyMELTB 

)CUN.
NySòUTATB

Gacillota 26,~ 68,99 2,F7 4 67,8~ Alto

Gacteroidota 69,F 69,72 Z,27 4 66,7F Alto

COanobacteriota 7,F9 66,62 /%,RZ 4 R,9F Alto

Àseudomonadota 6,82 6%,96 9,~R 4 2,7~ Alto

Altri taVa %
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SPECIE

SÀECyE
’AUBNE 

NyUE’ATB )x.
’AUBNE 

NyUE’ATB )CUN.
’AUBNy Dy NyùENyMELTB 

)CUN.
NySòUTATB

ùaecalibacterium prausnitzii 62,F 6R,69 6%,7Z 4 68,Z6 Alto

;altera intestinalis ~,6% 6Z,68 Z,2Z 4 66,~% Alto

Agathobacter rectalis R,R2 6Z,%2 /9,F8 4 68,F8 Alto

Alistipes putredinis R,7R 6Z,%7 Z,~2 4 69,97 Alto

unìn, Christensenella)g. 8,F2 68,~F Z,6Z 4 66,69 Alto

Àhascolarctobacterium Qaecium 8,~~ 68,~8 R,Z9 4 67,9Z Alto

Coprococcus eutactus 7,7F 68,8% 2,8~ 4 68,%F Alto

ùusicatenibacter saccharivorans 7,9F 68,7~ 2,89 4 67,~2 Alto

Uachnospira eligens 7,9F 68,7~ ~,8% 4 67,8F Alto

unìn, ;altera)g. 7,%2 68,7% R,92 4 66,8~ Alto

;altera acetigignens 9,77 68,%7 R,76 4 69,%% Alto

Wominicoprocola QusiQormis 9,97 67,F2 2,68 4 67,9% Alto

Àarabacteroides distasonis 9,69 67,F7 R,22 4 66,26 Alto

unìn, +loeobacter)g. 6,~% 67,~6 8,~R 4 6%,R7 Alto

Glautia Qaecis 6,ZF 67,R8 F,F6 4 67,RR Lella media

Altri taVa 92,9
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ARCHAEA

SPECIE
Lessuno riportato sopra lo %,%%%6x
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NUTRIZIONE

LE'ENDA

Molto alto
Alto
Lella media
Gasso
Molto basso
Lon signi(cativo

ùavorevole
Leutro
SQavorevole
Lon signi(cativo

FUNZIONI METABOLICHE E NUTRIZIONALI

DEGRADATORI DEL GLUTINE

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
8.1 8.8 9.5 10.1 10.8 11.5 12.1 12.8 13.5 14.2 14.8

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: F,%2 4 67,F

Ua sefuenza aminoacidica del glutine gli conQerisce resistenza all'idrolisi da parte 
degli enzimi digestivi umani, 1uesto si traduce in una digestione parziale della 
proteinaq che produce peptidi relativamente grandi che possono comportarsi 
come antigeni e promuovere l'attivazione di processi in(ammatori, Ue persone 
che soQQrono di celiachia sviluppano un'intolleranza alle proteine del glutineq che 
provoca una risposta immunitaria in(ammatoria e la produzione di anticorpi contro 
il glutine e la transglutaminasi tissutale, Ci sono alcuni batteri del microbiota che 
possono aiutarci nella digestione del glutine, Ue malattie e le intolleranze associate 
alla 'gluten sensitivitO' possono causare sintomi come dolore addominaleq diarreaq 
nauseaq intolleranza al lattosio e perdita di peso,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%72PLN+ASTNB,9%6Z,F%q  DBy:6%,77F%PLò666%97~Zq 
DBy:6%,6666P6Z~8/RF86,699FZq DBy:6%,6%6RPGF~2/%/69/8%6~6R/%,%%%67/6q 
DBy:6%,6%6~PS%%%~668Z6Z%%9~R~q DBy:6%,86R6P6F8F%F~R,9%68,FRFR7Zq DBy:6%,6%%6PXAMA,9%6~,F~7%

METABOLIZZATORI DI AMMINOACIDI

Anaerostipes hadrus 67,67 CUN Alistipes Fnegoldii 66,R7 CUN

CLR
10.5 11.0 11.5 12.1 12.6 13.1 13.6 14.2 14.7 15.2 15.8

Nisultato
13.3 CL) R1.17%-

Àopolazione: 66,9 4 6Z,%

Alcuni batteri possono utilizzare gli aminoacidi provenienti dal cibo per la sintesi 
proteica e il metabolismo energetico nel colon e nell'intestino crasso, Àer esempioq 
un aumento dell'abbondanza degli aminoacidi essenziali lisina e treonina derivati 
dal microbiota intestinale è stato osservato nelle diete alimentari ricche di azoto, 
U'assunzione di proteine pué modulare il microbiota, yn fuesto contestoq il controllo 
dell'assunzione di proteine avrà un impatto diretto sulle vie metaboliche dei 
batteri intestinaliq spostandosi verso la Qermentazione delle proteine, 1uando 
gli aminoacidi vengono Qermentati dal microbiota intestinaleq vengono prodotti 
metaboliti primari e secondari )ad esempio ammoniacaq composti Qenolici e indolici. 
che si pensa abbiano un eQQetto tossico sul lume del colonq essendo legati a 
diversi disturbi intestinali come la colite ulcerosa e il cancro colorettale, U'eQQetto 
sull'organismo delle diete ad alto contenuto proteico necessità di ulteriori ricercheq 
poichè esistono casiq come gli atleti proQessionistiq di individui che si alimentano 
con alte percentuali di proteine e risultano comunfue avere corretti assetti di 
microbioma intestinale,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%%~PS%%~9R/%6~/98F7/7q  DBy:6%,9~86P729%q DBy:6%,6%F7PXLP67%,~,62Z~Sq 
DBy:6%,77F%PLò~%89F7%q DBy:6%,6%72PS86ZZ6/%6F/%7F~/%q DBy:6%,6%2%P6F8F%F~R,9%6R,69~%2%F
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METABOLIZZATORI DI CARBOIDRATI

baecalimacteriuP 6Z,Z~ CUN ChascolarctomacteriuP 68,6% CUN

Roprococcus 67,2Z CUN Bacteroides 67,6F CUN Blautia 67,%% CUN

Eosemuria 69,R% CUN Anaerostipes 69,8F CUN

DumacteriuP 69,72 CUN zorea 69,%F CUN RlostridiuP 66,F% CUN

CLR
12.5 12.9 13.4 13.8 14.3 14.7 15.2 15.6 16.0 16.5 16.9

Nisultato
16.4 CL) R37.3%-

Àopolazione: 67,% 4 6Z,F

Ua degradazione e la Qermentazione dei carboidrati hanno un impatto sulla salute 
dell'intestino, y carboidrati complessi )(bre alimentari. sono metabolizzati in acidi 
grassi a catena corta )SCùA. dal microbiota del colon, +li SCùA diminuiscono 
il pW luminaleq modulando cosY l'assorbimento metabolico e la composizione 
del microbiota, U'enterotipo Àrevotella è associato a diete ad alto contenuto di 
(bre, òn aumento dei batteri produttori di butirrato nel microbioma intestinale è 
stato osservato nelle diete ad alto contenuto di carboidrati, ynoltreq il microbiota 
intestinale pué in5uenzare l'espressione genica dell'ospite in tessuti come il Qegato 
e i tessuti adiposi modi(cando la lipogenesi e la gluconeogenesi,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%F~PMCB,%G%67E7927R6FER7q  DBy:6%,6%F~PMCB,%G%67E79277A2GR%q 
DBy:6%,6%2%P6F8F%F~R,9%6R,69~%2%F

METABOLIZZATORI DI LIPIDI

baecalimacteriuP prausnitjii 6R,69 CUN

DumacteriuP coprostanoligenes 69,%8 CUN

CLR
12.2 12.6 13.1 13.5 13.9 14.4 14.8 15.2 15.7 16.1 16.5

Nisultato
16.1 CL) R1G.2%-

Àopolazione: 69,R 4 68,R

Ue diete ed in particolare i lipidi contenuti negli alimenti possono modulare la 
(siologia dell'individuo e il suo microbiota intestinale, Ue diete ad alto contenuto 
di grassi sono correlate con l'enterotipo Gacteroides e ad un transito intestinale 
rallentato, ynoltreq le diete ad alto contenuto di grassi sembrano Qacilitare la 
traslocazione dei lipopolisaccaridi batterici )UÀS. dopo essere stati dissolti in 
micelle lipidicheq contribuendo cosY a generare stati in(ammatori nell'organismo, 
òna dieta ricca di grassi provoca un aumento dei trigliceridi e del colesterolo 
circolanti da parte del microbiota intestinale, Lon tutti i grassi hanno lo stesso 
eQQettoK i  grassi derivati dalla carne promuovono una maggiore disQunzione 
metabolica rispetto ai grassi derivati dal pesce,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%%~PS666Z8/%6F/%FZ69/%q  DBy:6%,6%2%P6F8F%F~R,9%6R,69~%2%Fq 
DBy:6%,6%F~PMBU,%%%%%%%%%%%%%9~2

DEGRADATORI DEL LATTOSIO

CLR
-2.2 0.087 2.4 4.6 6.9 9.2 11.5 13.7 16.0

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: R,~% 4 68,Z

U'intolleranza al lattosio è dovuta ad un malassorbimento del lattosio causato 
dalla carenza dell'enzima lattasi o da una riduzione della sua attività enzimatica, 
òn'assunzione regolare di lattosio pué portare a un maggiore metabolismo 
batterico del lattosio non digerito e a una maggiore tolleranza, y microrganismi 
coinvolti nella digestione del lattosio codi(cano l'enzima beta/galattosidasi che 
idrolizza il lattosio a glucosio e galattosio, 1uesti due prodotti vengono a loro volta 
Qermentati per produrre acido lattico, Senza i batteri che digeriscono il lattosio 
q fuesto zucchero risulta disponibile per essere Qermentato da altri batteri che 
producono gas e fuindi gon(ore addominaleq meterorismo e crampi,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%F7PAXCLPL1È6%8q DBy:6%,77F%PLò66%8%22Rq  DBy:6%,66ZZP9%6%PR8F769q 
DBy:6%,77F%PLò6%696FF8q DBy:6%,77F%PLò6%6%6Z6~
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RIDUTTORI DI GLUTATIONE

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
4.5 5.6 6.7 7.8 8.9 10.0 11.1 12.2 13.2 14.3 15.4

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: R,%F 4 67,F

yl glutatione è una molecola antiossidante che viene sintetizzata dal nostro 
organismo utilizzando aminoacidi come la glicina, yl microbioma intestinale non 
produce glutatione, H stato osservato che la glicina pué essere consumata dal 
microbiotaq determinando cosY una carenza di glutatione, Ua diminuzione dei livelli 
di glutatione pué contribuire allo sviluppo di alcune malattie legate all'intestino e 
alla neurodegenerazione,

NyùENyMELTy: 6%,6%6RPX,XANE,9%96,%F,%%Zq 6%,6Z9Z9PMSG,9%6ZR82~q 6%,6%6RPX,NEDB&,9%62,%6,%%F

OMEOSTASI DELL'OSSALATO

CLR
-1.9 -0.062 1.7 3.5 5.3 7.1 8.9 10.7 12.5

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: Z,6~ 4 66,7

Ua maggior parte dei calcoli renali è costituita da ossalato di calcioq pertanto 
l'iperossaluria )eccesso di ossalato. è uno dei principali Qattori di rischio di fuesta 
malattia renale, Mentre una parte dell'ossalato viene assorbita nell'intestino 
tenue ed escreta nelle urineq una parte signi(cativa pué essere metabolizzata dal 
microbioma intestinaleq in particolare dai membri del genere BValobacter,

NyùENyMELTy: 6%,96%7~PATM,9%6R,69,~%q 6%,6%%~PS%%98%/%6R/%FZ9/È

BATTERI ASSOCIATI AL MANTENIMENTO DEL PESO

baecalimacteriuP prausnitjii 6R,69 CUN Agathomacter rectalis 6Z,%2 CUN

CLR
11.9 12.4 12.9 13.4 13.9 14.4 14.9 15.4 16.0 16.5 17.0

Nisultato
16.4 CL) R25.6%-

Àopolazione: 69,8 4 6Z,9

Diversi studi suggeriscono che i batteri intestinali potrebbero in5uenzare in un 
certo modo il mantenimento del peso ottimale, Di solitoq un arricchimento generale 
uguale o superiore alla popolazione è bene(co per la nostra salute, Alcuni 
batteri sono stati descritti come utili per contrastare l'insorgenza di obesità, òn 
esempio è Aììermansia muciniphilaq che è coinvolta nel metabolismo del glucosio 
e dei lipidiq nonchI nel mantenimento del tro(smo della barriera intestinale, y 
cambiamenti nell'abbondanza di fuesti microbi non si ri5etteranno direttamente 
sul mantenimento di un peso correttoq poichèq per fuesto aspettoq giocano un ruolo 
anche altri Qattoriq come ad esempio l'esercizio (sico,

NyùENyMELTy: CASTALENq  B,q  +BDAJq  A,q  ÀANÖq  J,  M,q  UEEq  S,  W,q  MA+ÖBSq  ù,q  SWyB;q  S,q  – 
SCWN…DENq W, )9%62., TWE +òT MyCNBGyBME ÀNBùyUE yL BGESyTJ: A SJSTEMATyC NE’yE;, 
yLTENLATyBLAU XBòNLAU Bù ELDBCNyLBUB+Jq 9%62q 8%FZ~2F, DBy:6%,66ZZP9%62P8%FZ~2Fq CUANÖEq 
S, ù,q MòNÀWJq E, ù,q LyUA;EENAq Ö,q NBSSq À, N,q SWALAWALq ù,q B'TBBUEq À, ;,q – CBTTENq À, 
D, )9%69., TWE +òT MyCNBGyBTA ALD yTS NEUATyBLSWyÀ TB DyET ALD BGESyTJ: LE; yLSy+WTS, 
+òT MyCNBGESq 7)7.q 62R_9%9, DBy:6%,86R6P+MyC,9%6R2q ALDBWq A,q LySWyDAq A,q TAÖAWASWyq 
Ö,q yLATBMyq B,q yMAEDAq W,q GAMGAq S,q < ÖBGAJASWyq T, )9%6R., CBMÀANySBL Bù TWE +òT 
MyCNBGyAU CBMMòLyTJ GET;EEL BGESE ALD UEAL ÀEBÀUES òSyL+ 6RS +ELE SE1òELCyL+ yL 
A XAÀALESE ÀBÀòUATyBL, XBòNLAU Bù CUyLyCAU GyBCWEMySTNJ ALD LòTNyTyBLq ZF)6.q RZ_~%, 
DBy:6%,76R8PXCGL,6Z/6Z9q LAyTBq J,q òCWyJAMAq Ö,q – TAÖA+yq T, )9%62., A LE&T/+ELENATyBL 
GELEùyCyAU MyCNBGE: AÖÖENMALSyA MòCyLyÀWyUA, XBòNLAU Bù CUyLyCAU GyBCWEMySTNJ ALD 
LòTNyTyBLq R7)6.q 77_7Z, DBy:6%,76R8PXCGL,62/Z~
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OMEOSTASI DELL'EQUOLO

PRODUTTORI DI EQUOLO

CLR
-2.3 -0.051 2.2 4.5 6.8 9.0 11.3 13.6 15.9

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: Z,~7 4 68,9

y  batteri  produttori  di  efuolo sono un tipo di  batteri  in  grado di  produrre 
efuoloq che è un metabolita dell'iso5avone daidzeina della soia, +li esseri 
umani  non sintetizzano l'efuoloq  che viene prodotto da alcuni  membri  del 
microbioma intestinale, Si è visto che l'efuolo riduce l'incidenza di disturbi 
estrogeno/dipendenti e associati all'invecchiamento )ad esempioq sintomi della 
menopausa nelle donneq osteoporosiq malattie cardiovascolari e cancro.,

NyùENyMELTy: 6%,77F%PLò66%F9976

VITAMINE

BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA K

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
5.5 6.5 7.5 8.5 9.5 10.5 11.5 12.5 13.5 14.5 15.5

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: R,F% 4 68,%

Ua vitamina Ö è una molecola liposolubile presente in due Qorme: il (llochinone 
)Ö6. e il  menachinone )Ö9., Mentre il  (llochinone è abbondante in diverse 
verdureq il menachinone ha un'origine microbica ed è presente negli alimenti 
Qermentati, Entrambe le Qorme di vitamina Ö sono coinvolte nella regolazione della 
coagulazione del sangue e nella Qormazione e nel mantenimento delle ossaq anche 
se nell'osso è utilizzato preQerenzialmente il menachinone, Ua concentrazione 
di vitamina Ö nei neonati è molto bassa a causa del microbioma intestinale 
immaturo e della mancanza di consumo di alimenti ricchi di vitamina Ö, Ue 
cause pik Qrefuenti di carenza di vitamina Ö sono il ridotto apporto con la dietaq 
l'assorbimento inadeguato )per esempio dovuto all'alcolismo. e la diminuzione del 
suo immagazzinamento dovuto alla presenza di patologie epaticheK pué tuttavia 
essere dovuta anche alla ridotta produzione intestinale di vitamina Ö9, y sintomi 
dovuti alla carenza di vitamina Ö includono ecchimosiq petecchieq lividi dovuti 
a una coagulazione pik lentaq dolori addominaliq alopeciaq rischio di emorragieq 
mestruazioni abbondantiq calci(cazione delle cartilaginiq malQormazioni ossee 
durante la crescita e deposito di calcio nei vasi sanguigni,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%26PE/EDS/69%%99%ZZq DBy:6%,6%72PXÀ,9%6R,7%q DBy:6%,6666PXTW,6796~

BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA B9

Caramacteroides distasonis 67,F7 CUN

Caramacteroides yohnsonii 67,67 CUN

Bacteroides cellulosilvticus 69,79 CUN

CLR
9.7 10.3 10.9 11.5 12.1 12.7 13.2 13.8 14.4 15.0 15.6

Nisultato
14.4 CL) R3.50%-

Àopolazione: 6%,R 4 68,2

Ua vitamina GF è una molecola idrosolubile che non pué essere sintetizzata 
dall'organismoq fuindi deve essere Qornita assumendo alimenti di origine animale 
)ad esempio il Qegato.q legumiq verdure a Qoglia verdeq alcuni Qrutti e noci, Tuttaviaq 
fuesta vitamina pué essere prodotta da diversi batteri presenti nell'intestinoq ad 
esempio 'Gi(dobacterium', H dimostrato che la concentrazione di Qolato diminuisce 
dopo l'esposizione al soleq poichI la radiazione ultravioletta solare )ò’. lo degrada, 
Legli adultiq la carenza di Qolati si maniQesta con l'anemia, ynoltreq nelle donne 
in gravidanzaq la carenza di Qolato potrebbe portare a diQetti nello sviluppo 
del tubo neurale )LTD. durante i primi mesi di gravidanza e i suoi sintomi 
associati includono problemi (sici come paralisiq cecità e problemi neurologici come 
disabilità intellettuale,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6666PX,6~Z7/822~,9%69,%%82Z,&q  DBy:6%,6%%~PS696R6/%6R/%R8~/~q 
DBy:6%,6%6RPX,XÀWBTBGyBU,9%62,6%,%69
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BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA H

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
2.4 3.6 4.8 6.0 7.2 8.4 9.6 10.8 12.0 13.2 14.4

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: 7,FF 4 69,9

Ua vitamina W è una molecola solubile in acfua e alcol presente in alcuni alimenti 
ad esempio uovaq latteq bananeq sardine o Qunghi, Àué anche essere sintetizzata 
nel microbioma intestinale da specie di Uactobacillus, yl suo ruolo di coenzima 
in alcune carbossilasi rende la vitamina W un Qattore chiave per speci(che Qasi 
del metabolismoq ma anche per la regolazione genica attraverso meccanismi 
epigenetici, Ua carenza di biotina potrebbe essere causata dall'alcolismo o da un 
elevato consumo di albume d'uovoq che contiene alti livelli di avidinaq una proteina 
che si lega strettamente alla biotina, Ua sua carenza pué causare l'insorgenza di 
alcuni disturbi clinici come ad esempio: perdita di pigmento e la caduta dei capelliq 
eruzioni cutanee rosseq depressione,

NyùENyMELTy: DBy:6%,96~8P672FZZ~Z6RRRR6R%~9Z%FZ~9Fq  DBy:6%,66ZFP%%%8R9F26q 
DBy:6%,6%2%P68~92968,9%62,68R77~%

BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA B12

baecalimacteriuP prausnitjii 6R,69 CUN Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

bla[onifractor plautii 66,R7 CUN

CLR
12.5 12.9 13.3 13.8 14.2 14.6 15.0 15.4 15.8 16.2 16.6

Nisultato
16.2 CL) R1G.7%-

Àopolazione: 67,% 4 6Z,6

Ua vitamina G69 è presente principalmente negli alimenti di origine animale come 
carneq pesce o latte, H sintetizzata solo da alcuni batteri e archei, 1uesta vitamina 
è una molecola idrosolubile con ruoli essenziali per la Qunzionalità del cervello e 
del sistema nervosoq per la Qormazione delle cellule del sangueq nel metabolismo 
delle proteineq nella sintesi e nella regolazione del DLA, Ua carenza di vitamina 
G69 pué causare sintomi come anemiaq perdita di peso o alterazioni neurologiche 
come il morbo di Alzheimerq depressione o diminuzione delle capacità intellettive, 
Ua Qorma arti(ciale di vitamina G69 usata in alcuni integratori alimentari è chiamata 
cianocobalamina,

NyùENyMELTy: DBy:6%,662RPS69F78/%6~/%R76/Jq DBy:6%,6%%~PS%%9Z7/%%6/%F%9/~

BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA B2

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
7.8 8.5 9.3 10.1 10.8 11.6 12.4 13.1 13.9 14.7 15.4

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: 2,2R 4 68,7

Ua vitamina G9 )Nibo5avina. deve essere consumata fuotidianamente a causa 
della piccola fuantità che il corpo umano immagazzina e della Qacilità di escrezione, 
H presente in alimenti come uovaq carne e latte, H una molecola idrosolubile 
assorbita nell'intestino tenue e aiuta a convertire carboidratiq  aminoacidi e 
lipidi  in  energia  )ATÀ.,  Ua  Qunzione antiossidante  della  vitamina G9 gioca 
un ruolo importante nella protezione degli occhi )specialmente la cornea. e 
nella prevenzione dello stress ossidativo, Alcune malattie come l'ipotiroidismo 
potrebbero causare una carenza di ribo5avina, ynoltreq gli alcolisti o gli anoressici 
sono  pik  inclini  ad  avere  anche  fuesta  carenza,  y  sintomi  principali  sono 
in(ammazioni della lingua e delle labbraq disturbi della pelle e anemia, Ua carenza 
di vitamina G9 è potenzialmente pericolosa per le donne in gravidanza perche' è 
causa di eclampsiaq una malattia che pué avere esiti Qatali per la madre e il Qeto,

NyùENyMELTy: DBy:6%,668RPALLòNE’,MyCNB,Z2,%7%R%7,697R6Zq DBy:6%,6%6~PS%%%~668Z68%%%6~2q 
DBy:6%,6%6~PCGBF~266%~86Z798,%%8
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BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA B5

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN ]EuPinococcusq torSues 66,R7 CUN

CLR
6.3 7.2 8.1 9.1 10.0 10.9 11.9 12.8 13.7 14.7 15.6

Nisultato
13.0 CL) R0.,5%-

Àopolazione: ~,R6 4 68,7

Ua vitamina GZ Qa parte del coenzima A )CoA.q un coQattore coinvolto in una 
moltitudine di reazioni enzimatiche e principalmente legato al metabolismo di 
carboidratiq proteine e lipidi, H presente in diversi alimenti come Qegatoq reniq uovaq 
pesce o latte, Aiuta a combattere la Qatica e partecipa alla sintesi degli ormoni 
legati allo stress, Ua carenza di vitamina GZ provoca sintomi come mal di testaq 
intorpidimentoq mal di stomaco o irritabilitàq e uno dei suoi Qattori scatenanti è 
l'eccessivo consumo di alcol che rende diQ(cile l'assorbimento della vitamina, A 
causa del suo ruolo importante nella sintesi dei grassiq alcuni studi suggeriscono 
un'in5uenza positiva della vitamina GZ sul colesterolo e i trigliceridi,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%6RPX,GGNC,9%9%,%Z,%6Zq DBy:6%,968~P’WNM,SZ~66R

BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA B1

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
3.4 4.7 5.9 7.1 8.4 9.6 10.8 12.1 13.3 14.5 15.8

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: Z,6F 4 68,%

Ua vitamina G6 )tiamina. è una vitamina idrosolubile che svolge un ruolo importante 
nel metabolismo del piruvatoq nella conduzione del segnale nervoso e nella 
Qornitura di energia, Deriva principalmente da Qonti alimentari ed è assorbita 
attraverso l'intestino, Ci sono alcuni batteri che possono sintetizzare la tiamina 
nell'intestino dai precursori tiamina piroQosQato )TÀÀ. e tiazoloq entrambi identi(cati 
nel caQQèq arachidi tostateq manzo o pollo cotto e patate al Qorno, Ua carenza di 
vitamina G6 deriva da diete povere di vitamine e dall'alcolismo, Tutti i sintomi 
come gli eQQetti neurologici e la perdita di peso sono causati dall'in5uenza che la 
tiamina ha sul metabolismo del glucosio,Ua carenza di vitamina G6 causa anche 
una patologia chiamata beriberiq che a sua volta si diQQerenzia in 'beriberi umido' 
che ha un eQQetto sul sistema cardiovascolareq e 'beriberi secco' )chiamato anche 
sindrome di ;ernicìe/ÖorsaìoQQ. che ha un eQQetto sul sistema nervoso,

NyùENyMELTy: DBy:6%,7626P%%7~F~9~/688/7~R89q  DBy:6%,6692PMSJSTEMS,%%66R/6~q 
DBy:6%,6%6RPC9%%F/%/%9~98/&

BATTERI PRODUTTORI DI VITAMINA B6

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

CLR
7.5 8.3 9.1 9.9 10.8 11.6 12.4 13.2 14.0 14.8 15.7

Nisultato
12.7 CL) R0.64%-

Àopolazione: 2,RR 4 68,Z

Ua vitamina GR è una molecola idrosolubile che non pué essere sintetizzata 
dall'organismo, Àertantoq deve essere assunta da Qonti alimentari come il pesce 
)specialmente salmone e tonno.q legumi o carne, Alcuni gruppi di batteri possono 
anche sintetizzarla nel nostro intestino, òn eccesso di vitamina GR potrebbe 
causare mal di stomaco e alterazioni sensoriali, Al contrarioq una carenza di vitamina 
GR causa danni vascolariq danni alle mucose orali come le ulcere e in(ammazioni 
alle labbra, ynoltreq ci potrebbero essere sintomi neurologici come irritabilitàq 
depressione e stato conQusionale, Alterazioni della Qunzionalità renale o epatica o 
l'alcolismo sono cause di carenza di vitamina GR,

NyùENyMELTy: ySGL:689%%9FRRZq DBy:6%,6%6RPX,GyBTECWAD’,9%6R,66,%%8q DBy:6%,6%%9PXyMD,69%R%
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ACIDI GRASSI A CATENA CORTA

PRODUTTORI DI ENERGIA

Blautia faecis 67,R8 CUN Chocaeicola dorei 67,77 CUN

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN Bacteroides cellulosilvticus 69,79 CUN

Bacteroides uniforPis 69,79 CUN Alistipes Fnegoldii 66,R7 CUN

CLR
11.3 11.8 12.2 12.7 13.1 13.6 14.0 14.5 14.9 15.4 15.8

Nisultato
14.7 CL) R4.45%-

Àopolazione: 69,% 4 6Z,9

òna parte della (bra indigeribile raggiunge il colon senza essere degradata dagli 
enzimi intestinaliq dove i microrganismi la scompongono in conversioni metaboliche 
cruciali per l'ospite, 1ueste conversioniq che comportano la degradazione di 
proteine e polisaccaridi complessi strutturalmente diversi di origine animale e 
vegetaleq Qorniscono all'organismo energia e nutrienti essenziali, Ua Qermentazione 
di fuesti composti da parte del microbiota intestinale genera metaboliti come gli 
acidi grassi a catena cortaq Qondamentali per la salute del colon,

NyùENyMELTy: 6%,6%72PS899ZZ/%62/%%6~/8q 6%,66F8PXUN,N%7R%69

PRODUTTORI DI BUTIRRATO

baecalimacteriuP prausnitjii 6R,69 CUN Agathomacter rectalis 6Z,%2 CUN

Roprococcus catus 69,%8 CUN

CLR
9.9 10.6 11.4 12.1 12.9 13.6 14.4 15.1 15.9 16.6 17.4

Nisultato
16.4 CL) R25.G%-

Àopolazione: 6%,2 4 6Z,7

y  produttori di butirrato sono anaerobi rigorosi e svolgono un metabolismo 
Qermentativo a partire da carboidrati non digeribili, H coinvolto nell'espressione 
genicaq nell'in(ammazioneq nella diQQerenziazione cellulare e nell'apoptosi, yl 
butirrato è essenziale per i colonociti in fuanto è la loro principale Qonte di 
energia, yl metabolismo del butirrato da parte dei colonociti consuma grandi 
fuantità di ossigenoq portando a uno stato di ipossia che mantiene l'efuilibrio 
dell'ossigeno nell'intestino e previene la disbiosi del microbiota intestinale guidata 
dall'espansione dei batteri anaerobi Qacoltativi, yl butirrato ha anche un'attività 
antiproliQerativa sulle cellule del cancro del colonq inducendo l'apoptosi, ynoltreq 
il butirrato regola i livelli di glucosio attivando la gluconeogenesi intestinale, 
H sempre pik evidente che una bassa abbondanza di produttori di butirrato è 
correlata a individui prediabetici e obesi,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6666PX,6Z~8/RFR2,9%%F,%6Z68,&q  DBy:6%,6%72PySMEX,9%66,6%Fq 
DBy:6%,667RPGMX,Ö96~Fq DBy:6%,77F%PLò6%6%68FFq DBy:6%,6%%~PS662F9/%67/%8%F/Zq 
DBy:6%,6666PX,67RZ/9%7R,9%%~,%7ZR9,&q DBy:6%,6%F7PAD’ALCESPLM&%%F

PRODUTTORI DI ACETATO

CLR
-1.7 0.50 2.6 4.8 6.9 9.1 11.2 13.4 15.5

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: F,87 4 68,Z

ynsieme al butirrato e al propionatoq l'acetato è un acido grasso a catena corta 
)SCùA., ’iene in parte consumato da alcuni batteri luminaliq che a loro volta 
ne convertono una parte in butirrato, Tuttaviaq la maggior parte dell'acetato 
sQugge ai batteri luminali e raggiunge i tessuti periQerici che lo utilizzeranno per 
il loro metabolismo, U'acetato pué essere utilizzato dai tessuti periQerici per il 
metabolismo del colesterolo e la lipogenesi, ynoltreq regola la secrezione di leptinaq 
regolando cosY il bilancio energetico e inibendo la Qame, D'altra parteq livelli 
eccessivi di acetato nelle diete ad alto contenuto di grassi sono stati correlati 
alla secrezione di insulina stimolata dal glucosioq con conseguente obesità e 
insulino/resistenza,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%F~PMCB,%G%67E79277A2GR%q  DBy:6%,6%72PLNELDB,9%6Z,692q 
DBy:6%,6%2%P6F8F%F~R,9%6Zq DBy:6%,6%~FPÀLS9%%99%~q DBy:6%,6%89PGX689%8%6q 
DBy:6%,6%72PLATòNE627%F

Pagina 1G di 31



Codice analisi: AD4VKWY3007M
Codice paziente: AD4VKWY3007M

 AD4VKWY3007M_gut_amplicon_it_12/03/2026_Cangioli_Ilaria

PRODUTTORI DI PROPIONATO

Agathomacter rectalis 6Z,%2 CUN Roprococcus eutactus 68,8% CUN

Roprococcus catus 69,%8 CUN

CLR
8.8 9.6 10.4 11.2 11.9 12.7 13.5 14.2 15.0 15.8 16.6

Nisultato
15.5 CL) R10.4%-

Àopolazione: F,2~ 4 6Z,%

y  produttori  di  propionato hanno come substrato carboidrati  non digeribili 
trasQormati principalmente attraverso le vie del succinatoq del propandiolo e 
dell'acrilatoq a seconda della struttura dello zuccheroq e peptidi e aminoacidi 
attraverso la loro Qermentazione, 1uesta molecola pué raggiungere altre parti del 
corpoq come il Qegato, yl ruolo di inibizione che il propionato svolge nella sintesi 
lipidica epatica è la riduzione dell'incorporazione dell'acetato nei trigliceridi e nel 
colesteroloq diminuendo le loro concentrazioni nel sangue, ynoltreq il propionato 
induce la gluconeogenesi intestinale e in5uenza il comportamento di assunzione 
di ciboq aumentando la sazietà, D'altra parteq livelli eccessivi di propionato sono 
stati associati a un graduale aumento di peso e all'insulino/resistenza a lungo 
termine, H stato inoltre dimostrato che il propionato svolge un ruolo nel ridurre 
l'in(ammazione e la proliQerazione delle cellule tumorali del colon,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6666PX,68R~/7%6%,9%%2,%%~%R,&q  DBy:6%,6666PX,6~Z7/822~,9%66,%%722,&q 
DBy:6%,667RP+òT,7Z,6>SòÀÀU,S7Zq DBy:6%,6%72PySMEX,9%68,68q DBy:6%,6%72PGXC,9%69,8%F
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STATO DI  SALUTE

LE'ENDA

Molto alto
Alto
Lella media
Gasso
Molto basso
Lon signi(cativo

ùavorevole
Leutro
SQavorevole
Lon signi(cativo

PRODUZIONE DI COMPOSTI SPECIFICI

PRODUTTORI DI SOLFURO DI IDROGENO (H2S)

Alistipes Fnegoldii 66,R7 CUN

CLR
9.2 9.6 10.0 10.4 10.8 11.2 11.6 12.0 12.4 12.8 13.2

Nisultato
11.6 CL) R0.21%-

Àopolazione: F,26 4 69,~

All'idrogeno solQorato )W9S. sono state attribuite diverse Qunzioni, Attualmente 
viene utilizzato per il trattamento clinico dell'in(ammazioneq della trombosi e 
del cancro poichI è un antitrombotico e un modulatore dell'in(ammazione, 
Lel microbioma intestinaleq l'W9S pué ridurre l'in(ammazione della mucosa e 
promuovere la riparazione dei danni ai tessuti, Diversi studi hanno dimostrato 
che l'W9S è un mediatore positivo nel sistema circolatorio: Qornisce un eQQetto 
cardioprotettivoq diminuisce la pressione sanguignaq diminuisce la Qrefuenza 
cardiaca e causa vasodilatazione, Tuttaviaq livelli eccessivi possono essere tossici 
e provocare un aumento dell'in(ammazione, Seguire una dieta ricca di solQati )ad 
esempioq cavoliq cipolle e Qunghi. pué aumentare l'abbondanza di produttori di 
idrogeno solQorato,

NyùENyMELTy: DBy:6%,77F%PMBUECòUES96666ZZ2q  DBy:6%,6%2FPANS,9%66,87Z6q 
DBy:6%,66Z9PAXÀCEUU,%%79F,9%6Rq DBy:6%,6%F~PMCB,%%%%%%%%%%%%%Z9Rq 
DBy:6%,77F%PMyCNBBN+ALySMS7%8%2RRq DBy:6%,6%6RPX,XANE,9%9%,%7,%%7

PRODUTTORI DI METANO

CLR
-3.9 -3.6 -3.3 -3.0 -2.8 -2.5 -2.2 -1.9 -1.7 -1.4 -1.1

Nisultato
82.4G CL) R0%-

Àopolazione: /7,82 4 /6,8F

y produttori di metano )metanogeni. sono un gruppo di microrganismi che possono 
produrre gas metano nell'intestino Qermentando i carboidrati, y produttori di 
metano pik noti nel microbioma intestinale sono i membri del dominio Archaeaq 
in particolare i generi Methanobrevibacter e Methanosphaera, Ua produzione 
di metano nell'intestino è stata associata a malattie Qunzionali intestinali come 
costipazione e gon(ore,

NyùENyMELTy: 6%,6%6RPX,Xùù,9%99,6%Z7R~
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PRODUTTORI DI ISTAMINA

CLR
-2.1 0.013 2.1 4.2 6.3 8.4 10.4 12.5 14.6

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: Z,F2 4 67,9

U'istamina è una sostanza chimica creata dalle nostre cellule immunitarie e pué 
essere prodotta anche da alcuni batteri, U'istamina aumenta il 5usso sanguigno 
nella zona del corpo che prende di miraq in fuesto caso l'intestino, 1uesto provoca 
in(ammazione eq di Qattoq è stato dimostrato che l'istamina potrebbe Qavorire 
il dolore addominaleq soprattutto nei pazienti aQQetti da malattie in(ammatorie 
intestinali )yGD.,

NyùENyMELTy: 6%,669RPSCyTNALSUMED,AGX62FZq  6%,772FPùLòT,9%99,6%628R7q 
6%,662RPS692R8/%96/%2%%8/7

INTERAZIONI CON SOSTANZE TOSSICHE

TOSSICITÀ ALL'ALCOL

PRODUTTORI DI ACETALDEIDE

EuPinococcus 66,F% CUN

CLR
9.9 10.4 11.0 11.6 12.1 12.7 13.3 13.9 14.4 15.0 15.6

Nisultato
11.G CL) R0.53%-

Àopolazione: 6%,~ 4 68,2

CONSUMATORI DI ACETALDEIDE

CLR
-3.9 -3.6 -3.3 -3.0 -2.8 -2.5 -2.2 -1.9 -1.6 -1.3 -1.1

Nisultato
82.4, CL) R0%-

Àopolazione: /7,8F 4 /6,8~

U'acetaldeide è catalogata come sostanza cancerogena poichè è in grado di Qormare 
addotti al DLA possibili promotori di carcinogenesi, U'eccessiva concentrazione di 
acetaldeide provoca in(ammazione e metaplasia dell'epitelio tracheale e fuesto 
pué essere causa dell'insorgenza di carcinoma della laringe, Bltre al Qegatoq un 
altro organo importante per la degradazione dell'etanolo e per la produzione 
di acetaldeide è l'intestino attraverso il microbioma intestinale, òn'eccessiva 
concentrazione di acetaldeide pué essere collegata a un aumento del rischio di 
morbilità gastrointestinaleq diarrea e cancro al colon,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%6RPX,BNAUBLCBUB+J,9%%R,%9,%%Zq  DBy:6%,6%72PLNMyCNB7788q 
DBy:6%,6%2%P67ZZR96F~~928%q 
DBy:6%,6%%9P)SyCy.6%F~/%96Z)9%%%%86Z.2R:9Z6RF::AyD/yXC8[7,%,CBK9/7
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METABOLISMO DEL TRIPTOFANO

PRODUTTORI DI INDOLO

Alistipes putredinis 6Z,%7 CUN Caramacteroides distasonis 67,F7 CUN

Chocaeicola dorei 67,77 CUN Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

Bacteroides cellulosilvticus 69,79 CUN Bacteroides uniforPis 69,79 CUN

Alistipes Fnegoldii 66,R7 CUN Bacteroides eggerthii 66,R7 CUN

Bacteroides salversiae 66,R7 CUN

CLR
8.8 9.6 10.4 11.2 12.0 12.8 13.5 14.3 15.1 15.9 16.7

Nisultato
15.7 CL) R11.,%-

Àopolazione: F,26 4 68,~

y produttori di indolo sono un gruppo di batteri del microbioma intestinale in 
grado di produrre indolo attraverso il metabolismo del triptoQano, Alcuni studi 
hanno dimostrato che l'indolo prodotto dai batteri intestinali pué avere eQQetti 
bene(ci sull'ospiteq come promuovere la Qunzione di barriera intestinaleq ridurre 
l'in(ammazione e modulare le risposte immunitarie,

NyùENyMELTy: 6%,6%6RPX,CWBM,9%62,%Z,%%7
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NEUROTRASMETTITORI

OMEOSTASI DEL GABA

PRODUTTORI DI GABA

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN Ktreptococcus sali[arius 69,ZZ CUN

CLR
5.2 6.3 7.4 8.5 9.6 10.7 11.8 12.9 14.0 15.1 16.2

Nisultato
13.3 CL) R1.17%-

Àopolazione: R,2% 4 68,R

CONSUMATORI DI GABA

Alistipes putredinis 6Z,%7 CUN Caramacteroides distasonis 67,F7 CUN

Chocaeicola dorei 67,77 CUN Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

Bacteroides uniforPis 69,79 CUN zorea longicatena 69,79 CUN

EuPinococcus mroPii 69,%8 CUN Alistipes Fnegoldii 66,R7 CUN

CLR
11.5 12.0 12.5 13.0 13.5 13.9 14.4 14.9 15.4 15.9 16.4

Nisultato
15.7 CL) R11.7%-

Àopolazione: 69,9 4 6Z,R

y  produttori  di  +AGA  sono  fuei  batteri  in  grado  di  sintetizzare  l'acido 
gamma/aminobutirrico  )+AGA.q  un  neurotrasmettitore  importante  per  la 
regolazione dell'attività cerebrale, Sebbene il +AGA sia prodotto principalmente 
nel cervelloq pué essere prodotto anche nel microbioma intestinale a partire 
dall'aminoacido glutammato attraverso un processo chiamato decarbossilazione, H 
stato dimostrato che un aumento dei livelli di produttori di +AGA potrebbe ridurre 
l'in(ammazioneq migliorare la motilità intestinale e ridurre l'ansia e i comportamenti 
simili alla depressione,

NyùENyMELTy: 6%,6%72PS86ZF2/%9%/~%F2R/Èq 6%,772FPùMyCG,9%96,RZR2FZ
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REGOLAZIONE IMMUNITARIA

OMEOSTASI IMMUNITARIA

baecalimacteriuP prausnitjii 6R,69 CUN Agathomacter rectalis 6Z,%2 CUN

Caramacteroides distasonis 67,F7 CUN Bacteroides fragilis 69,~7 CUN

Ktreptococcus sali[arius 69,ZZ CUN

CLR
-3.4 -3.2 -2.9 -2.6 -2.4 -2.1 -1.8 -1.6 -1.3 -1.0 -0.76

Nisultato
81.65 Log10 )atio

Àopolazione: /7,%R 4 /6,68

Ua composizione del microbioma intestinale pué in5uenzare la risposta del sistema 
immunitarioq in5uenzando cosY l'omeostasi immunitaria, Alcuni batteri producono 
acidi grassi a catena corta )SCùA.q composti che hanno dimostrato di avere 
proprietà antin(ammatorie, Altri batteri gram/negativi sono invece altamente 
immunogeni grazie ai loro lipopolisaccaridi )UÀS., 1uesto indice valuta il rapporto 
tra batteri pro/in(ammatori e anti/in(ammatori: maggiore è il rapportoq maggiore 
è la probabilità di in(ammazione,

NyùENyMELTy: 6%,77F%PyXENÀW6~9%~R62q 6%,772FPùLòT,9%96,262F%9q 6%,6%72PS86899/%9%/%779/~q 
6%,667RP+òTXLU/9%9%/799R~%

PERMEABILITÀ E ATTIVITÀ MUCOLITICA

Caramacteroides distasonis 67,F7 CUN Chocaeicola dorei 67,77 CUN

Bacteroides fragilis 69,~7 CUN Bacteroides cellulosilvticus 69,79 CUN

Bacteroides uniforPis 69,79 CUN ]EuPinococcusq torSues 66,R7 CUN

CLR
10.8 11.3 11.8 12.2 12.7 13.1 13.6 14.0 14.5 15.0 15.4

Nisultato
14., CL) R4.G,%-

Àopolazione: 66,8 4 68,8

y Qattori che indeboliscono la barriera intestinale sono dannosi per la salute 
dell'individuo, Tra fuesti Qattoriq troviamo Qattori geneticiq gastroenteritiq ingestione 
di detergentiq consumo eccessivo di alcol e stress emotivo, ynoltreq anche un 
livello troppo elevato di batteri mucolitici pué causare la degradazione dello strato 
mucosaleq soprattutto nelle diete a basso contenuto di (breq riducendo cosY la 
Qunzione protettiva della barriera intestinale,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%6RPX,+ELDyS,9%68,%2,%%6q DBy:6%,6%6RPX,CEUU,9%6R,6%,%87

PRODUTTORI DI LPS

Caramacteroides 67,RR CUN

CLR
7.4 8.1 8.8 9.5 10.2 10.9 11.6 12.3 13.0 13.7 14.4

Nisultato
13.7 CL) R3.0,%-

Àopolazione: 2,%F 4 66,~

y lipopolisaccaridi )UÀS. sono identi(cati dalle cellule immunitarie come molecole 
associate  agli  agenti  patogeni,  1uesto provoca un'attivazione di  citochine 
proin(ammatorie, y Gacteroidetes e i Àroteobacteria sono i principali responsabili 
dell'innalzamento dei valori di UÀS,

NyùENyMELTy: DBy:6%,77F%PMBUECòUES96666ZZ2q  DBy:6%,6%6RPX,AXÀATW,9%6~,%2,%%Zq 
DBy:6%,6%F~PMCB,%%%%%%%%%%%%%Z9R
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MICROBI BENIGNI

PROBIOTICI

CLR
-1.8 0.46 2.7 4.9 7.1 9.3 11.6 13.8 16.0

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: F,97 4 68,F

y probiotici sono batteri in grado di modulare il microbiota umano poichè riducono il 
pW luminaleq secernono diversi tipi di composti bene(ci e proteggono dai patogeni, 
Competono con fuest'ultimi per i nutrienti e ne impediscono l'adesione e l'invasione 
delle cellule epiteliali sottomucose, Si ipotizza che i probiotici agiscano in tre modi 
diversi: agendo direttamente sul tratto gastrointestinale attraverso l'interazione 
con il microbiota e gli enzimiq interagendo con la mucosaq o agendo al di Quori del 
tratto gastrointestinale )ad es, sul sistema immunitario e su organi come Qegato 
e cervello., ynoltreq i probiotici possono avere eQQetti bene(ci diretti Qornendo una 
fuota aggiuntiva di enzimi q come la beta/galattosidasiq la cui carenza è causa di 
intolleranza al lattosio,

NyùENyMELTy: DBy:6%,6%6RPX,MEDMAU,9%67,6%,%%9q  DBy:6%,6%%9PMLùN,9%6R%%98%q 
DBy:6%,6%%~PS699R7/%66/%99F/~q DBy:6%,6%6RPX,ùBBDNES,9%6F,6%2~22q ÀMyD:9789RZ7Z

AKKERMANSIA MUCINIPHILA

CLR
-3.7 -3.4 -3.2 -2.9 -2.6 -2.3 -2.1 -1.8 -1.5 -1.3 -0.99

Nisultato
82.35 CL) R0%-

Àopolazione: /7,79 4 /6,72

Aììermansia è un genere di batteri che contiene la specie Aììermansia muciniphilaq 
batteri gram/negativi e anaerobici, 1uesto microrganismo è considerato un 
probiotico e la sua presenza è stata rilevata nel microbiota intestinale nella maggior 
parte degli adulti con abbondanze inQeriori al Zx, H stato riscontrato che i livelli di 
A, muciniphila sono inversamente correlati con alcune malattie come la malattia 
in(ammatoria intestinaleq la colite ulcerosaq il morbo di Crohnq l3obesità e il diabete,

BIFIDOBACTERIUM LONGUM

CLR
-3.9 -3.6 -3.4 -3.1 -2.8 -2.5 -2.3 -2.0 -1.7 -1.4 -1.1

Nisultato
82.53 CL) R0%-

Àopolazione: /7,Z6 4 /6,Z8

G, longum è un batterio bene(co presente nell'intestino che Qavorisce un sistema 
immunitario sanoq migliora la salute dell'intestinoq riduce l'in(ammazioneq migliora 
l'assorbimento dei nutrienti e regola l'umore stimolando il sistema immunitarioq 
mantenendo un sano efuilibrio dei batteri intestinali e producendo composti 
antin(ammatori,
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BIFIDOBACTERIUM ADOLESCENTIS

CLR
-3.9 -3.6 -3.3 -3.0 -2.7 -2.4 -2.1 -1.7 -1.4 -1.1 -0.84

Nisultato
82.36 CL) R0%-

Àopolazione: /7,88 4 /6,9~

G, adolescentis è un batterio bene(co presente nell'intestino che pué aiutare a 
scomporre i carboidrati complessiq produrre vitamine essenziali e sostenere un 
sistema immunitario sano, 1uesti bene(ci si ottengono scomponendo i carboidrati 
complessiq producendo vitamine essenziali e stimolando il sistema immunitario,

BUTYRICICOCCUS PULLICAECORUM

CLR
-3.2 -3.0 -2.7 -2.5 -2.3 -2.1 -1.9 -1.7 -1.4 -1.2 -1.0

Nisultato
82.0G CL) R0%-

Àopolazione: /9,2~ 4 /6,79

G, pullicaecorum è un batterio bene(co presente nell'intestino che produce acidi 
grassi a catena cortaq come il butirratoq che Qorniscono energia alle cellule del 
colon e promuovono un ambiente intestinale sano, Àué anche contribuire a regolare 
l'in(ammazione e a ridurre il rischio di alcune malattie,

EUBACTERIUM RECTALE

CLR
-6.5 -4.0 -1.5 1.0 3.6 6.1 8.6 11.1 13.6 16.1 18.7

Nisultato
15.1 CL) R6.6,%-

Àopolazione: /9,F8 4 68,F

E, rectale è un batterio bene(co dell'intestino che contribuisce a mantenere un sano 
efuilibrio del microbiota, H coinvolto nella Qermentazione delle (bre alimentari 
e nella produzione di acidi grassi a catena cortaq che possono Qornire energia ai 
colonociti e hanno eQQetti antin(ammatori,
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FAECALIBACTERIUM PRAUSNITZII

CLR
9.5 10.3 11.0 11.7 12.5 13.2 14.0 14.7 15.5 16.2 17.0

Nisultato
16.1 CL) R1,.G%-

Àopolazione: 6%,8 4 68,Z

ù, prausnitzii è un batterio bene(co che si trova comunemente nel microbioma 
intestinale umano, H stato scoperto che ha proprietà antin(ammatorieq è uno dei 
principali produttori di butirrato e contribuisce a mantenere l'integrità della barriera 
intestinale,

ROSEBURIA INTESTINALIS

CLR
-2.1 0.028 2.2 4.4 6.5 8.7 10.9 13.0 15.2

Nisultato
80.63 CL) R0%-

Àopolazione: R,62 4 67,~

N, intestinalis è un batterio bene(co dell'intestino che produce butirratoq un 
acido grasso a catena corta che nutre le cellule che rivestono il colonq riduce 
l'in(ammazione e promuove la salute generale dell'intestino,

RUMINOCOCCUS BROMII

CLR
-2.9 -0.86 1.2 3.3 5.4 7.4 9.5 11.6 13.7 15.7 17.8

Nisultato
12.0 CL) R0.32%-

Àopolazione: %,%9F 4 68,2

N, bromii è un batterio bene(co per l'intestino perchI aiuta a scomporre i carboidrati 
complessi che l'uomo non è in grado di digerire da soloq producendo acidi grassi a 
catena corta che servono come Qonte di energia per l'organismo e sostenendo la 
crescita di altri batteri intestinali bene(ci,
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RUMINOCOCCUS FLAVEFACIENS

CLR
3.9 4.8 5.6 6.5 7.4 8.3 9.2 10.1 10.9 11.8 12.7

Nisultato
11.6 CL) R0.21%-

Àopolazione: 8,FR 4 6%,7

N, 5aveQaciens è un batterio bene(co per l'intestino perchI è in grado di scomporre 
materiali vegetali (brosiq come la cellulosaq in composti pik sempliciq che possono 
poi essere Qermentati da altri microbi intestinali per produrre acidi grassi a catena 
corta che servono come Qonte di energia per l'organismo,
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MICROORGANISMI POTENZIALMENTE PATOGENI

Microorganismi potenzialmente patogeni possono essere presenti in piccole fuantità nella microbiota 
intestinale delle persone sane, yn determinate condizioni possono crescere esponenzialmenteq proliQerare 
e causare disturbi intestinali, 1uando la loro abbondanza è superiore al previsto )abbondanza sopra la 
media della popolazione.q è consigliabile consultare un medico e possibilmente eseguire ulteriori indagini 
diagnostiche, 1uando si indica non rile[ato'q non si esclude la possibilità che i microorganismi ricercati 
possano essere trovati con una fuanti(cazione (siologica,

MIC)OO)'ANISMO
NON )ILEVATO /

NON SI'NIFICATIVO

)ILEVATO 
NELLUINTE)VALLO 

FISIOLO'ICO

)ILEVATO FvO)I 
DALLUINTE)VALLO 

FISIOLO'ICO

Bacteroides fragilis

Rlostridioides difFcile

RlostridiuP perfringens

Dnterococcus faecalis

busomacteriuP nucleatuP

xlemsiella oMvtoca

xlemsiella pneuPoniae

'organella Porganii

KalPonella enterica

Khigella (eMneri
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LIMITI  DEL TEST

Microbiota intestinale non ha (nalità diagnosticheK il test consente di identi(care la composizione della 
popolazione del microbiota intestinale e di correlarla con le principali Qunzioni (siologiche dell3ospite, yl 
pro(lo individuato non esclude in modo assoluto la possibilità che alcuni microrganismi non siano stati 
rilevati, Ua metodica inoltre non consente di valutare la vitalità dei microbi identi(cati, yl risultato ottenuto 
rappresenta una Qotogra(a della situazione al momento del campionamento e pué variare in seguito a 
cambiamenti delle abitudini alimentari o all3assunzione di integratori o Qarmaci, y suggerimenti di carattere 
alimentare e le raccomandazioni di probiotici o integratori alimentari non rappresentano in alcun modo 
dei piani alimentari o terapeutici, 1ualunfue modi(ca dello stile di vita e della dieta o eventuali interventi 
Qarmacologici devono essere decisi in sede di visita medica specialistica e non possono prescindere da una 
corretta valutazione anamnestica dell3individuo e da eventuali ulteriori indagini,

Valentina )onga

)esponsabile Laboratorio di 'enetica

Pasquale Sa>arese

)esponsabile della fase analitica
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APPENDICE I - TAVOLA TASSONOMICA

Livello minimo di rilevamento: 0.0001 % di abbondanza di procarioti
unkn: specie non identificata - f: famiglia - o: ordine - c: classe - p: phylum

Molto alto
Alto
Nella media
Basso
Molto basso
Non significativo

DOMINIO PHYLUM SPECIE PAZIENTE (% / CLR) POPOLAZIONE RISULTATO

Batteri Bacillota Faecalibacterium prausnitzii 18.88 / 16.12 10.35 ~ 14.51

Batteri Bacillota Waltera intestinalis 7.10 / 15.14 5.85 ~ 11.70

Batteri Bacillota Agathobacter rectalis 6.68 / 15.08 -2.9 ~ 14.94

Batteri Bacteroidota Alistipes putredinis 6.36 / 15.03 5.78 ~ 12.23

Batteri Bacillota unkn. Christensenella(g) 4.98 / 14.79 5.15 ~ 11.12

Batteri Bacillota Phascolarctobacterium faecium 4.77 / 14.74 6.52 ~ 13.25

Batteri Bacillota Coprococcus eutactus 3.39 / 14.40 8.47 ~ 14.09

Batteri Bacillota Fusicatenibacter saccharivorans 3.29 / 14.37 8.42 ~ 13.78

Batteri Bacillota Lachnospira eligens 3.29 / 14.37 7.40 ~ 13.49

Batteri Bacillota unkn. Waltera(g) 3.08 / 14.30 6.28 ~ 11.47

Batteri Bacillota Waltera acetigignens 2.33 / 14.03 6.31 ~ 12.00

Batteri Bacillota Hominicoprocola fusiformis 2.23 / 13.98 8.14 ~ 13.20

Batteri Bacteroidota Parabacteroides distasonis 2.12 / 13.93 6.88 ~ 11.81

Batteri Cyanobacteriota unkn. Gloeobacter(g) 1.70 / 13.71 4.76 ~ 10.63

Batteri Bacillota Blautia faecis 1.59 / 13.64 9.91 ~ 13.66

Batteri Bacillota Faecalibacterium hattorii 1.48 / 13.58 4.39 ~ 11.26

Batteri Bacillota Beduinella massiliensis 1.17 / 13.33 7.89 ~ 11.87

Batteri Bacteroidota Phocaeicola dorei 1.17 / 13.33 5.55 ~ 13.72

Batteri Cyanobacteriota unkn. Cyanophyceae(c) 1.06 / 13.24 3.88 ~ 8.17

Batteri Bacillota unkn. Lachnospiraceae(f) 1.06 / 13.24 7.88 ~ 11.39

Batteri Bacillota Anaerostipes hadrus 0.95 / 13.13 9.73 ~ 14.45

Batteri Bacteroidota Parabacteroides johnsonii 0.95 / 13.13 3.77 ~ 10.74

Batteri Bacillota unkn. Guopingia(g) 0.95 / 13.13 3.84 ~ 7.59

Batteri Bacillota Oscillibacter valericigenes 0.85 / 13.02 7.33 ~ 10.87

Batteri Bacillota Gallintestinimicrobium propionicum 0.74 / 12.88 5.89 ~ 12.86

Batteri Bacillota Lachnospira pectinoschiza 0.74 / 12.88 6.96 ~ 12.61

Batteri Bacteroidota Bacteroides fragilis 0.64 / 12.73 3.93 ~ 12.26
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DOMINIO PHYLUM SPECIE PAZIENTE (% / CLR) POPOLAZIONE RISULTATO

Batteri Bacillota Kineothrix alysoides 0.64 / 12.73 3.49 ~ 8.82

Batteri Bacillota Marseillibacter massiliensis 0.64 / 12.73 6.16 ~ 11.19

Batteri Bacillota Roseburia inulinivorans 0.64 / 12.73 4.34 ~ 12.78

Batteri Bacillota Christensenella tenuis 0.53 / 12.55 3.70 ~ 8.99

Batteri Bacillota Hominiventricola filiformis 0.53 / 12.55 5.93 ~ 11.02

Batteri Bacillota Streptococcus salivarius 0.53 / 12.55 5.71 ~ 12.56

Batteri Bacteroidota Bacteroides cellulosilyticus 0.42 / 12.32 4.31 ~ 12.10

Batteri Bacteroidota Bacteroides uniformis 0.42 / 12.32 7.31 ~ 13.43

Batteri Bacillota Dorea longicatena 0.42 / 12.32 10.27 ~ 13.74

Batteri Bacillota Hominisplanchenecus faecis 0.42 / 12.32 6.22 ~ 12.51

Batteri Bacillota Roseburia zhanii 0.42 / 12.32 3.99 ~ 8.63

Batteri Pseudomonadota unkn. Aestuariispira(g) 0.42 / 12.32 3.92 ~ 9.90

Batteri Cyanobacteriota unkn. Oscillatoria(g) 0.42 / 12.32 3.99 ~ 7.31

Batteri Bacillota unkn. Oscillospiraceae(f) 0.42 / 12.32 7.39 ~ 11.15

Batteri Bacillota Clostridium fessum 0.32 / 12.04 5.69 ~ 10.98

Batteri Bacillota Coprococcus catus 0.32 / 12.04 8.02 ~ 12.76

Batteri Bacillota Eubacterium coprostanoligenes 0.32 / 12.04 9.17 ~ 13.15

Batteri Bacillota Eubacterium ramulus 0.32 / 12.04 6.27 ~ 12.18

Batteri Bacillota Guopingia tenuis 0.32 / 12.04 5.55 ~ 11.53

Batteri Bacillota Massilioclostridium coli 0.32 / 12.04 5.57 ~ 9.17

Batteri Bacillota Merdimmobilis hominis 0.32 / 12.04 5.78 ~ 9.70

Batteri Bacillota Ruminococcus bromii 0.32 / 12.04 0.029 ~ 14.85

Batteri Bacillota Simiaoa sunii 0.32 / 12.04 5.10 ~ 10.26

Batteri Bacillota Vescimonas fastidiosa 0.32 / 12.04 5.81 ~ 13.03

Batteri Bacillota [Clostridium] nexile 0.32 / 12.04 6.95 ~ 11.21

Batteri Pseudomonadota unkn. Alphaproteobacteria(c) 0.32 / 12.04 3.63 ~ 7.53

Batteri Pseudomonadota unkn. Kiloniella(g) 0.32 / 12.04 3.95 ~ 8.71

Batteri Cyanobacteriota unkn. Microcoleusiopsis(g) 0.32 / 12.04 Non presente

Batteri Bacteroidota Alistipes finegoldii 0.21 / 11.63 4.27 ~ 10.42

Batteri Bacillota Anthropogastromicrobium aceti 0.21 / 11.63 7.90 ~ 14.01

Batteri Bacteroidota Bacteroides eggerthii 0.21 / 11.63 4.46 ~ 12.90

Batteri Bacteroidota Bacteroides salyersiae 0.21 / 11.63 4.04 ~ 11.67

Batteri Bacteroidota Barnesiella intestinihominis 0.21 / 11.63 5.92 ~ 11.54

Batteri Bacillota Dorea formicigenerans 0.21 / 11.63 8.35 ~ 12.84

Batteri Bacillota Eubacterium difficile 0.21 / 11.63 6.49 ~ 12.32

Batteri Bacillota Faecalibacterium duncaniae 0.21 / 11.63 5.37 ~ 12.72

Batteri Bacillota Flavonifractor plautii 0.21 / 11.63 8.16 ~ 10.20
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DOMINIO PHYLUM SPECIE PAZIENTE (% / CLR) POPOLAZIONE RISULTATO

Batteri Bacillota Fusimonas intestini 0.21 / 11.63 3.29 ~ 8.21

Batteri Bacillota Hominilimicola fabiformis 0.21 / 11.63 7.33 ~ 12.68

Batteri Bacillota Lachnoclostridium edouardi 0.21 / 11.63 4.45 ~ 8.95

Batteri Bacillota Qingrenia yutianensis 0.21 / 11.63 4.13 ~ 8.34

Batteri Bacillota Ruminococcus flavefaciens 0.21 / 11.63 4.96 ~ 10.33

Batteri Bacillota [Lactobacillus] rogosae 0.21 / 11.63 5.79 ~ 12.43

Batteri Bacillota [Ruminococcus] torques 0.21 / 11.63 5.62 ~ 13.03

Batteri Bacillota unkn. Clostridia(c) 0.21 / 11.63 7.38 ~ 8.91

Batteri Bacillota unkn. Clostridium(g) 0.21 / 11.63 4.95 ~ 9.99

Batteri Pseudomonadota unkn. Cohaesibacter(g) 0.21 / 11.63 3.74 ~ 10.19

Batteri Cyanobacteriota unkn. Cylindrospermum(g) 0.21 / 11.63 Non presente

Batteri Pseudomonadota unkn. Enterobacteriaceae(f) 0.21 / 11.63 3.80 ~ 11.45

Batteri Bacillota unkn. Faecalibacterium(g) 0.21 / 11.63 6.94 ~ 11.77

Batteri Bacillota unkn. Luoshenia(g) 0.21 / 11.63 4.23 ~ 7.68

Batteri Cyanobacteriota unkn. Sodalinema(g) 0.21 / 11.63 Non presente


