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ІНДЕКС ДИСБІОЗУ

Дисбіоз визначається як постійний або тимчасовий дисбаланс у складі мікробіоти кишечника. Цей дисбаланс може
бути спричинений збільшенням потенційно шкідливих бактерій та/або зменшенням коменсальних бактерій. Індекс
дисбактеріозу (DI) визначається за шкалою від 1 до 5. Див. пояснення шкали та результатів нижче.

1 2 3 4 52
Нормобіотичний стан: Склад бактерій
у зразку не відрізняється від
популяції, прийнятої за референтну*.

Слабо виражений дисбіоз: Склад
бактерій у зразку дещо відрізняється
від референтної популяції*.

Сильно виражений дисбіоз: Склад
бактерій у зразку значно відрізняється
від референтної популяції*.

Результат: Мікробіота є нормобіотичною

Різноманітність

Різноманітність кишкової мікробіоти визначається як кількість різних бактеріальних видів у кишечнику та їхня відносна
кількість. Різноманітність оцінюється як "нижча за очікувану", "трохи нижча за очікувану" або "відповідає очікуваній" і
розраховується на основі індексу різноманітності Шеннона.

Результат: Різноманітність бактерій відповідає очікуваній.

Для детального пояснення результатів зверніться до сторінки 6, 'GA-map® Dysbiosis Test - Пояснення до форми звіту'.
*Референтна популяція: Клінічно підтверджена група здорових дорослих (віком 18–70 років) без гастроінтестинальних симптомів і без історії
гастроінтестинальних захворювань [1]. 
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Номер замовлення: Дата забору: Дата реєстрації: Дата виконання: 

Таблиця поширеності бактерій

Відносна поширеність 48 попередньо відібраних маркерів бактерій представлена нижче. Маркери бактерій розміщені
в категоріях і групах на основі їх функціональних властивостей. Зверніть увагу, що один бактеріальний маркер може
належати до кількох категорій/груп. Бактерії були згруповані для полегшення інтерпретації результатів, розміщуючи
маркери у категоріях, які найбільш тісно пов'язані зі здоров'ям людини в контексті взаємодії між організмом господаря та
кишковою мікробіотою.

Категорія A. Основні коменсальні бактерії

-3 -2 -1Група № Бактерії
Знижений

Нормальний*
Підвищений Результат

групи1 2 3

300 Various Bacillota

206 Various Bacteroidota

A1. Основні
кишкові мікроби

100 Various Actinomycetota

302 Various Bacilli

305 Various Clostridia & Negativicutes

331 Various Bacillales & Lachnospirales

A2. Різноманітні
бактеріальні
спільноти
кишечника

A1. Основні кишкові мікроби представляють два найбільш численні типи бактерій у кишечнику: Bacillota
(Firmicutes) і Bacteroidota (Bacteroidetes). Збільшення співвідношення Bacillota до Bacteroidota асоціюється з
ожирінням і метаболічним синдромом, тоді як зниження Bacillota пов’язане із запальними захворюваннями
кишечника (IBD) [2].  Результат: Очікувана поширенність цих бактерій.

A2. Різноманітні бактеріальні спільноти кишечника охоплюють широкий спектр кишкових коменсальних
мікроорганізмів у межах зазначених таксонів. Дисбаланс рівнів будь-якого з цих таксонів свідчить про зміни у
різноманітності та складі мікробів кишечника порівняно з тими, що зазвичай виявляються у здоровій популяції. Це
часто пов’язано зі зниженим багатством видів.  Результат: Значне відхилення поширенності цих бактерій.

Категорія B. Збагачені раціоном на основі тваринної їжі

-3 -2 -1Група № Бактерії
Знижений

Нормальний*
Підвищений Результат

групи1 2 3

201 Alistipes spp.

202 Alistipes onderdonkii

B1. Збагачені
раціоном
на основі
тваринної їжі

B1. Alistipes — це стійкі до жовчі бактерії, які значно збагачуються на дієтах, що базуються на тваринній
їжі  [3]. Вони можуть метаболізувати триптофан у похідні індолу. Хоча помірні рівні цих бактерій є корисними,
надмірне вироблення індолу може призводити до зниження рівня серотоніну, який необхідний для регуляції
настрою та когнітивних функцій [4]. З цієї причини підвищені рівні Alistipes часто пов’язують із депресією [4].
Підвищена кількість A. onderdonkii може також слугувати маркером високого вмісту жирової тканини та загального
холестерину [5]. З іншого боку, знижений рівень цих видів асоціюється із посиленим запаленням при таких станах,
як неалкогольна жирова хвороба печінки (NAFLD) та хвороба Крона [4, 6].  Результат: Очікувана поширенність
цих бактерій.
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 *Референтна популяція: Клінічно підтверджена група здорових дорослих (віком 18–70 років) без гастроінтестинальних симптомів і без історії
 гастроінтестинальних захворювань [1]. 
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Номер замовлення: Дата забору: Дата реєстрації: Дата виконання: 

Категорія C. Основні крос-фідерні бактерії кишечника (мікроорганізми, які використовують
метаболічні продукти та відходи інших бактерій для свого росту та харчування).

-3 -2 -1Група № Бактерії
Знижений

Нормальний*
Підвищений Результат

групи1 2 3

205 Bacteroides xylanisolvens

207 Bacteroides stercoris

208 Bacteroides zoogleoformans

209 Parabacteroides johnsonii

210 Parabacteroides spp.

306 [Clostridium] methylpentosum

316 [Eubacterium] siraeum

323 Ruminococcus bromii

332 [Bacteroides] pectinophilus

C1. Розщеплювачі
складних
вуглеводів

103 Bifidobacteriaceae

319 Pediococcus & Ligilactobacillus ruminis

320 Lactobacillaceae

321 Lactobacillus acidophilus & L. acetotolerans

325 Streptococcus agalactiae & Blautia wexlerae

326 Streptococcus thermophilus, S. gordonii & S. sanguinis

327 Streptococcus salivarius group & S. mutans

C2. Молочнокислі
бактерії та
пробіотики

C1. Розщеплювачі складних вуглеводів активно розвиваються на різних типах харчових волокон і пребіотиків,
таких як інулін, резистентний крохмаль і пектин, які у великій кількості містяться у продуктах, таких як вівсянка,
банани, яблука, часник та цибуля (продукти з високим вмістом FODMAP). Розщеплюючи складні вуглеводи,
ці бактерії сприяють утворенню коротколанцюгових жирних кислот (SCFA) та інших корисних метаболітів,
які важливі для взаємного живлення між мікробними видами [5, 7]. Примітно, що багато бактерій із цієї групи
сприяють накопиченню кишкових газів, тому збільшення їхньої кількості може бути пов’язане з здуттям живота та
абдомінальним болем [8].  Результат: Незначне відхилення поширенності цих бактерій.

C2. Молочнокислі бактерії та пробіотики виробляють молочну кислоту та інші антимікробні речовини, які
допомагають контролювати ріст патогенів, підтримують бар'єр кишечника, модулюють імунну систему та сприяють
ферментації харчових волокон. Ці функції є важливими для запобігання інфекціям, зниження запалення, підтримки
синтезу поживних речовин (зокрема, як основні виробники вітамінів групи B та K) та загального здоров’я кишечника
[9]. Багато з цих бактерій також продаються як пробіотики та природним чином зустрічаються у ферментованих
продуктах, таких як йогурт. Варто зазначити, що використання інгібіторів протонної помпи може збільшити кількість
бактерій Streptococcus та Lactobacillus species [10]. Надмірний ріст бактерій, що виробляють лактат у кишечнику,
може сприяти утворенню сульфідів бактеріями, які зменшують сульфати, що потенційно шкодить здоров’ю
кишечника і сприяє розвитку станів, таких як коліт [11].  Результат: Незначне відхилення поширенності цих
бактерій.
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 *Референтна популяція: Клінічно підтверджена група здорових дорослих (віком 18–70 років) без гастроінтестинальних симптомів і без історії
 гастроінтестинальних захворювань [1]. 
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Номер замовлення: Дата забору: Дата реєстрації: Дата виконання: 

Категорія D. Протизапальні бактерії

-3 -2 -1Група № Бактерії
Знижений

Нормальний*
Підвищений Результат

групи1 2 3

701 Akkermansia muciniphilaD1. Маркер цілісності
епітелію кишечника

304 Catenibacterium mitsuokai

307 Clostridium sp. L2-50

308 Coprobacillus cateniformis

310 Dialister spp.

312 Dorea spp., Blautia faecicola & Mediterraneibacter massiliensis

313 Holdemanella biformis

314 Anaerobutyricum hallii & A. soehngenii

315 Agathobacter rectalis

317 Faecalibacterium prausnitzii

318 Various Lachnospiraceae &Clostridiaceae

330 Various Veillonellales, Lachnospirales & Eubacteriales

322 Phascolarctobacterium faecium

D2. Основні
продуценти корот-
коланцюгових
жирних кислот
(SCFA)

D1. Маркер цілісності епітелію кишечника: A. muciniphila регулює вироблення слизу в епітелії кишечника,
підтримуючи метаболічне здоров’я та зменшуючи запалення [12]. Знижені рівні цієї бактерії асоціюються з
метаболічними порушеннями та серцево-судинними захворюваннями [12, 13]. Поліфеноли та пребіотичні волокна,
які у великій кількості містяться у таких продуктах, як червоні ягоди, порошок какао, насіння та горіхи, сприяють
підтриманню здорового рівня A. muciniphila [14]. Підвищені рівні цього виду також очікуються у пацієнтів, які
проходять лікування метформіном [15].  Результат: Незначне відхилення поширенності цих бактерій.

D2.  Основні продуценти коротколанцюгових жирних кислот (SCFA): Вони відіграють важливу роль у
виробленні ацетату, пропіонату та бутирату через ферментацію резистентного крохмалю та харчових волокон.
Ці коротколанцюгові жирні кислоти (SCFA) підтримують цілісність кишкового бар'єра, регулюють кислотність
кишечника, знижують запалення та сприяють комунікації між кишечником і мозком [16]. Особливо бутират є
основним джерелом енергії для колоноцитів і має ключову роль у підтриманні функції кишкового бар'єра. Зниження
рівнів бактерій, які виробляють бутират, таких як F. prausnitzii, пов’язане із запальними та функціональними
гастроінтестинальними розладами, включаючи синдром подразненого кишечника (IBS) та запальні захворювання
кишечника (IBD) [17]. Низькі рівні також асоціюються із психічними станами, такими як тривога та депресія,
ймовірно, через порушену комунікацію між кишечником і мозком [18]. Важливо: Хоча продуценти SCFA мають
критичні переваги, надмірний ріст бактерій у цій групі може спричинити надмірне утворення газів, що потенційно
викликає здуття живота та дискомфорт [8].  Результат: Незначне відхилення поширенності цих бактерій.
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 *Референтна популяція: Клінічно підтверджена група здорових дорослих (віком 18–70 років) без гастроінтестинальних симптомів і без історії
 гастроінтестинальних захворювань [1]. 
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Номер замовлення: Дата забору: Дата реєстрації: Дата виконання: 

Категорія E. Прозапальні та опортуністичні патогени

-3 -2 -1Група № Бактерії
Знижений

Нормальний*
Підвищений Результат

групи1 2 3

324 Ruminococcus gnavusE1. Індикатор
запалення

203 Bacteroides fragilisE2. Потенційно
патогенні

500 Various Pseudomonadota

502 Enterobacter, Cronobacter, Citrobacter &Salmonella

504 Escherichia, Shigella, Citrobacter koseri

E3. Факультативні
анаероби

101 Various Actinomycetaceae &Corynebacteriaceae

311 Dialister invisus &Megasphaera micronuciformis

328 Streptococcus mitis group

329 Streptococcus viridans group

E4. Переважно
оральні бактерії

501 Acinetobacter junii

601 Metamycoplasma spp.

E5. Бактерії статевих,
дихальних шляхів
та шкіри

E1. R. gnavus, нещодавно перекласифікований як Mediterraneibacter gnavus, є поширеним маркером захворювань,
пов'язаних із запаленням, і виконує роль індикатора запалення. Він виробляє прозапальні молекули під час
деградації муцину, що може порушувати бар'єр слизової оболонки кишечника, роблячи шар слизу вразливим до
опортуністичних патогенів і токсинів [19].  Результат: Очікувана поширенність цих бактерій.

E2. Потенційно патогенні: Деякі штами B. fragilis виробляють фактор патогенності, відомий як токсин Bacteroides
fragilis (BFT), який може порушувати щільні контакти епітеліальних клітин, підвищувати проникність кишечника
та провокувати запалення [20]. Пацієнти з синдромом подразненого кишечника (IBS), які мають підвищений
рівень цього маркера, можуть краще реагувати на дієту з низьким вмістом FODMAP [21].  Результат: Очікувана
поширенність цих бактерій.

E3. Факультативні анаероби представляють бактерії, які можуть виживати і процвітати в кисневих середовищах.
Здоровий людський товстий кишечник є строго анаеробним. Збільшення кількості цих мікроорганізмів у поєднанні
зі зниженням інших маркерів може свідчити про кисневе середовище в кишечнику, що може бути ознакою
запалення або прихованої кишкової кровотечі [22].  Результат: Очікувана поширенність цих бактерій.

E4. Переважно оральні бактерії— це мікроорганізми, які зазвичай процвітають у середовищі ротової порожнини.
Підвищена відносна кількість цих бактерій у фекальних зразках може свідчити про зменшення різноманітності
кишкової мікробіоти або можливу колонізацію кишечника бактеріями з ротової порожнини. Це може бути пов’язано
із захворюваннями ротової порожнини або порушенням мікробного балансу порожнини рота та кишківника [23]. 
Результат: Очікувана поширенність цих бактерій.

E5. Бактерії статевих органів, дихальних шляхів та шкіри пов'язані з внутрішньолікарняними інфекціями, які
зазвичай спостерігаються у імунокомпрометованих осіб. Вони часто асоціюються з інфекціями сечовивідних шляхів
[24, 25].  Результат: Очікувана поширенність цих бактерій.
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 *Референтна популяція: Клінічно підтверджена група здорових дорослих (віком 18–70 років) без гастроінтестинальних симптомів і без історії
 гастроінтестинальних захворювань [1]. 
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GA-map® Tест на дисбіоз  – ПОЯСНЕННЯ ДО ФОРМИ ЗВІТУ

Результати в цьому звіті були отримані за допомогою GA-map® Dysbiosis Test Lx v2 набору реагентів (номер партії 1001,
Genetic Analysis AS, Норвегія).

Тест GA-map® Dysbiosis використовується для аналізу ДНК мікробіоти кишечника у фекаліях для ідентифікації та
характеристики дисбіозу у дорослих. Клінічні дослідження повідомляють, що серед здорової популяції 16% осіб
мають слабо виражений дисбіоз (DI 3) [1]. У пацієнтів із синдромом подразненого кишечника (IBS) та запальними
захворюваннями кишечника (IBD) близько 20–30% мають мікробіоти профіль у межах норми (DI 1-2), тоді як приблизно
70–80% мають профіль мікробіоти, що виходить за межі норми (DI > 2) [1]. Пацієнти з IBD зазвичай мають більш
виражений дисбіоз, ніж пацієнти з IBS (DI 4-5) [1].

ТАБЛИЦЯ КІЛЬКОСТІ ПОПЕРЕДНЬО ВІДІБРАНИХ БАКТЕРІАЛЬНИХ МАРКЕРІВ

Результати представлені в зручній для читання таблиці чисельності з 48 попередньо вибраних маркерів бактерій. Деякі
маркери бактерій є специфічними для одного виду бактерій (наприклад, Akkermansia muciniphila), тоді як інші охоплюють
групи бактерій (наприклад, тип Pseudomonadota). У літературі та лабораторних дослідженнях було доведено, що вибрані
бактерії мають велике значення та мають клінічне значення для здоров’я та розладів кишечника.

Результати групи представлені як (Очікувані), (Незначне відхилення) або (Значне відхилення). Результати
групи показують, наскільки мікробіота пацієнта відповідає здоровому референту GA-map®.

Категорія D. Протизапальні бактерії

-3 -2 -1Група № Бактерії
Знижений

Нормальний*
Підвищений Результат

групи1 2 3

701D1.Маркер цілісності
епітелію кишечника Akkermansia muciniphila

Кольорова карта в таблиці чисельності
бактерій:

 Aсоціація з нормобіозом
 Незначна асоціація з підвищеним DI

("Індексом дисбіозу")
 Помірна асоціація з підвищеним DI

("Індексом дисбіозу")
 Висока асоціація з підвищеним DI

("Індексом дисбіозу")

o Чорна крапка вказує на кількість
бактеріального маркера

o Кожному бактеріальному маркеру
присвоюється унікальний ідентифікаційний
номер (наприклад, GA ID: 701 - Akkermansia
muciniphila)

o Рівні сигнали бактерій представлені за
шкалою від -3 (значно знижена кількість
бактерій) до +3 (значно підвищена кількість
бактерій).

o Темно-зелене центральне поле вказує на
еталонну відносну чисельність бактерій на
основі здорової еталонної популяції*

o Можливий діапазон виявлення для кожної
бактерії наведено у вигляді заштрихованих від
зеленого до червоного прямокутників

o Поля без кольору вказують рівні поза
діапазоном виявлення для кожної бактерії

ПОШИРЕНІ БАКТЕРІЇ КИШЕЧНИКА ЛЮДИНИ, ЩО ВИЗНАЧАЮТЬСЯ РІЗНОМАНІТНИМИ МАРКЕРАМИ («Різні»)

№ Бактерії Цільові роди бактерій для кожного маркеру
300 Various Bacillota Oscillibacter, Dysosmobacter, Phascolarctobacterium, Lawsonibacter, Coprobacillus, Flintibacter,

Acidaminococcus, Intestinimonas, Enterococcus, Mitsuokella, Negativibacillus, Allisonella,
Longicatena, etc.

206 Various Bacteroidota Bacteroides, Phocaeicola, Prevotella, Mediterranea, etc.
100 Various Actinomycetota Bifidobacterium, Actinomyces, Arcanobacterium, Winkia, Alloscardovia, Gardnerella, Kocuria, Rothia,

Microbacterium, etc.
302 Various Bacilli Streptococcus, Enterococcus, Lactococcus, Lactobacillus, Staphylococcus, Latilactobacillus, Bacillus,

Granulicatella, Ligilactobacillus, Paenibacillus, Psychrobacillus, Cytobacillus, etc.
305 Various Clostridia & Negativicutes Clostridium, Anaerotignum, Intestinibacter, Romboutsia, Megasphaera, Monoglobus, Mitsuokella,

Veillonella, Frisingicoccus, Negativicoccus, Colibacter, Paeniclostridium
331 Various Bacillales & Lachnospirales Lachnospira, Staphylococcus, Christensenella, Eubacterium, Bacillus, Alkalihalobacillus,

Psychrobacillus, Anaerostipes, Cytobacillus, Peribacillus, Priestia, Rossellomorea, Virgibacillus, etc.
318 Various Lachnospiraceae & Clostridiaceae Blautia, Fusicatenibacter, Roseburia, Coprococcus, Anaerobutyricum, Butyrivibrio, Tyzzerella,

Butyribacter, Pararoseburia, Lachnoclostridium, Enterocloster, Hungatella, Anaerostipes, etc.
330 Various Veillonellales, Lachnospirales & Eubacteriales Roseburia, Dialister, Veillonella, Megasphaera, etc.
500 Various Pseudomonadota Shigella, Escherichia, Salmonella, Enterobacter, Bilophila, Haemophilus, Klebsiella, Citrobacter,

Desulfovibrio, Pantoea, Leclercia, Lelliottia, Proteus, etc.

*Референтна популяція: Клінічно підтверджена група здорових дорослих (віком 18–70 років) без гастроінтестинальних симптомів і без історії
гастроінтестинальних захворювань [1].
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