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F a c h i n f o r m a t i o n     

 Florastatus 
1

Konsistenz, Farbe und pH-Wert 

Anzüchtbare bakterielle 
Mikrobiombestandteile

Hefen / Schimmelpilze

•
•

•

q-PCR
Ergänzungsprofile

2

 
Mucin- / Butyratbildung 
 
Mucin- / Butyrat- / H2S-Bildung 
 
Autismus / Clostridien 
  
Firmicutes / Bacteroidetes Ratio 
  
Parasiten: Blastocystis hominis 

Toxin- / Butyratbildung















































 








 








 








 








 








 








 








 








 









 








 








 








 










 








 
















 



































biovis bietet neben einer klassischen Floranalyse nun molekulargenetische Verfahren 
an, mit denen es möglich ist zusätzlich Aussagen über anaerobe Bakterien zu erhalten, 
die über herkömmliche Verfahren nicht nachgewiesen werden können.
 
q-PCR Verfahren ermöglichen indirekte Aussagen über den Zustand der Schleimhaut-
barriere, die H2S-Bildung oder das Vorhandensein Toxin-bildender Cluster I-Clostridien 
die sich unter anderem bei Erkrankungen des autistischen Formenkreises gehäuft nach-
weisen lassen. q-PCRs werden in Ergänzung zum Florastatus angeboten, verbessern die 
Aussagekraft und ermöglichen gezielte therapeutische Maßnahmen. 

A110

A171

A172

A176

A165

A177

A167
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Florastatus / q-PCR / Sequenzierung

F a c h i n f o r m a t i o n

Sequenzierung 
Mikrobiomanalyse Basis                         Mikrobiomanalyse Plus

Diversität 

Firmicutes / Bacteroidetes Ratio 

Enterotyp

Bakteriengattungen mit Leitkeimarten

Butyratbildung
 
Ausführliche Clostridiendiagnostik
 
Pathogene / potenziell-
pathogene Bakterien

Oxalat abbauende Bakterien

Mucinbildung

H2S-Bildung

Immunogenität

Hefen / Schimmelpilze

Verdauungsrückstände 

Pankreaselastase

Gallensäure

Calprotectin
 
Alpha-1-Antitrypsin
 
Sekretorisches Immunglobolin A
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H2S-BildungSulfatreduzierende Bakterien
2,0x10^8 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Desulfovibrio piger 
< 1,0 x 10^7 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Desulfomonas pigra 
< 1,0 x 10^7 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Bilophila wadsworthii
< 1,0 x 10^7 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Hefen/SchimmelpilzeCandida albicans

2,0x10^3 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^3

FeUNBEK

Candida spezies 

2,1x10^4 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^3

FeUNBEK

Geotrichum candidum

1,0x10^4 KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^3

FeUNBEK

Schimmelpilze

negativ

FeUNBEK

VerdauungsrückständeQuant. Nachweis von Fett

5,20
g/100g

< 3,5

Fe
PHOT

Quant. Nachweis von Stickstoff
0,80

g/100g

< 1,0

Fe
PHOT

Quant. Nachweis von Zucker
2,40

g/100g

< 2,5

Fe
PHOT

Quant. Nachweis von Wasser
71,80

g/100g

75 - 85

Fe
PHOT

Nachweis einer Maldigestion
Pankreaselastase im Stuhl

394,77
µg/g

> 200

Fe A) ELISA

Gallensäuren im Stuhl

negativ

negativ

Fe A) PETIKO

Nachweis einer Malabsorption
Calprotectin

12,80
mg/l

< 50

Fe A) ELISA

Geänderter Referenzbereich nach Modifikation und Validierung.

Alpha 1-Antitrypsin

44,2
mg/dl

< 27,5

Fe A) ELISA

Einzelparameter Sekretorisches Immunglobulin A (sIgA)
<277

µg/ml

510 - 2040

Fe A) ELISA
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Ruminococcus bromii

1,7 x 10^10
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

FeUNBEK

Bakterienphyla mit den wichtigsten Gattungen und Arten

Actinobacteria
Bifidobakterium

1,5x10^9
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

FeUNBEK

Bifidobacterium 

B. adolescentis

FeUNBEK

Collinsella

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

> 2,0 x 10^9

FeUNBEK

Collinsella aerofaciens

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^9

FeUNBEK

Bacteroidetes
Bacteroides

1,2 x 10^11
KBE/g Stuhl

> 1,5 x 10^11

FeUNBEK

Bacteroides 

B. caccae

FeUNBEK

Prevotella

7,7x10^9
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

FeUNBEK

Prevotella copri

7,7x10^9
KBE/ g Stuhl

< 2,0 x 10^10

FeUNBEK

FirmicutesButyratbildner
Faecalibacterium prausnitzii

8,4x10^9
KBE/g Stuhl

> 2,0 x 10^10

FeUNBEK

Eubacterium rectale

5,0 x 10^8
KBE/g Stuhl

> 2,0 x 10^10

FeUNBEK

Eubacterium hallii

5,0 x 10^8
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

FeUNBEK

Roseburia sp.

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

> 8,0 x 10^9

FeUNBEK

Ruminococcus sp.

1,7 x 10^10
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

FeUNBEK

Gesamtkeimzahl

2,6 x 10^10
KBE/g Stuhl

> 5,8 x 10^10

FeUNBEK

ClostridienClostridium Gesamtkeimzahl

1,2x10^9
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^9

FeUNBEK

Clostridien Cluster I 

1,2 x 10^9

FeUNBEK

Clostridium histolyticum

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Clostridium perfringens 

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Clostridium sporogenes

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^8

FeUNBEK

SonstigesCoprococcus 

1,0 x 10^10
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

FeUNBEK

Proteobacteria
Pathogene oder potentiell pathogene Bakterien

Haemophilus 

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

< 6,0 x 10^8

FeUNBEK

Acinetobacter

1,2x10^9
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^7

FeUNBEK

Proteus sp. 

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^4

FeKULTAB

Klebsiella sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^4

FeKULTAB

Enterobacter sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^4

FeKULTAB

Serratia sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^4

FeKULTAB

Hafnia sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^4

FeKULTAB

Morganella sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

< 1,0 x 10^4

FeKULTAB

Oxalabbauende Bakterien

Oxalobacter formigenes

1,2 x 10^9
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Mucus-/H2S-Bildung/Immunogenität

Immunogen wirkende Bakterien

Escherichia coli

8,0x10^4
KBE/g Stuhl

1,0 x 10^6 - < 1,0 x 10^8

FeKULTAB

Enterococcus sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

1,0 x 10^6 - < 1,0 x 10^8

FeUNBEK

Lactobacillus sp.

<1,0x10^4
KBE/g Stuhl

1,0 x 10^5 - < 1,0 x 10^8

FeKULTAB

Mucinbildung/Schleimhautbarriere

Akkermansia muciniphila 

2,8x10^9
KBE/g Stuhl

> 5,0 x 10^9

FeUNBEK

Faecalibacterium prausnitzii 

8,4x10^9
KBE/g Stuhl

> 2,0 x 10^10

FeUNBEK
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Stuhldiagnostik 

Molekulargenetische Mikrobiomanalyse

Eigenschaften des Stuhls

Farbe

braun

Fe
 A) VISU

Konsistenz

zähbreiig

Fe
 A) VISU

pH-Wert

8,0

6,0 - 6,5

Fe
 A) TESTS

Artenvielfalt 
Diversität

6,04

Index

> 4,5

Grad

5
Fe

UNBEK

Die Artenvielfalt an Bakterien im Darm (Diversität) kann von Mensch

zu Mensch stark variieren. Antibiotika-Gaben, Infektionen,

zunehmendes Alter, eine einseitige Ernährung oder Rauchen sind

Ursachen einer abnehmenden Diversität.

Bakterienphyla (Verteilung)

RatioFirmicutes/Bacteroidetes

0,91

< 1,5

Fe
RECHN

Actinobacteria

0,61

%

1,5 - 5,0

Fe
UNBEK

Bacteroidetes

44,4

%

30 - 60

Fe
UNBEK

Firmicutes

40,21

%

30 - 60

Fe
UNBEK

Fusobacteria

0

%

0,0 - 1,0

Fe
UNBEK

Proteobacteria

3,41

%

1,5 - 5,0

Fe
UNBEK

Verrucomicrobia 

0,35

%

0,5 - 2,0

Fe
UNBEK

Sonstiges

11,02

%

Fe
UNBEK

EnterotypBacteroides

1
Enterotyp

Fe
UNBEK

Das Mikrobiom des Menschen lässt sich in drei Enterotypen einteilen.

Die Enterotypen bilden stabile, deutlich unterschiedliche Bakterien-

Cluster mit typischen Stoffwechseleigenschaften. Enterotyp 1 ist v.a.

gekennzeichnet durch hohe Bacteroides-Keimzahlen und Enterotyp 2

durch eine starke Prevotella-Besiedlung. Enterotyp 3  weist eine stark

ausgeprägte Ruminocccus-Flora auf.

Häufige Bakterienarten (TOP 6)

Bacteroides vulgatus

2,0 x 10^10
KBE/g Stuhl

> 6,0 x 10^10

Fe
UNBEK

Faecalibacterium prausnitzii

8,4x10^9
KBE/g Stuhl

> 2,0 x 10^10

Fe
UNBEK

Eubacterium rectale 

5,0 x 10^8
KBE/g Stuhl

> 2,0 x 10^10

Fe
UNBEK

Eubacterium hallii

5,0 x 10^8
KBE/g Stuhl

> 1,0 x 10^10

Fe
UNBEK

Collinsella aerofaciens 

< 1,0 x 10^7
KBE/g Stuhl

> 1,5 x 10^9

Fe
UNBEKSeite 1 von 4

Seit dem ersten Juni 2015 bietet biovis nun als dritte Säule in der Stuhldiagnostik eine 
komplette Mikrobiomsequenzierung an. Als erstes nicht-universitäres Labor ermöglicht 
biovis mit den Profilen Mikrobiomanalyse Basis (A710) und Mikrobiomanalyse Plus (A730) 
Aussagen über die Diversität, also die Bakterienvielfalt im Darm, die einen wesentlichen 
Träger der Kolonisationsresistenz darstellt und Schutz vor endogenen Infektionen bietet. 
Erfasst wird auch der Enterotyp mit den daraus resultierenden Folgen für die Resorption 
von Vitaminen und Mineralien. Die Mikrobiomanalyse beinhaltet über 200 Parameter von 
denen besonders relevante ausgewertet und zu einem Befund herangezogen werden. Auf 
der Basis aktueller Forschungsergebnisse erfolgt eine Auswertung und Zusammenstellung 
geeigneter Therapiemaßnahmen. 

A710 / A730

3

Bitte beachten!

Anforderung Sequenzierung,
nur auf dem neuen 
A9 - Anforderungbogen.

Die Mikrobiomanalyse Plus entspricht 
einem Basisprofil Darm in dem 
der durch Anzucht erhobene Florastatus 
durch eine molekulargenetische Analyse 
des Mikrobioms ersetzt ist.

Die umfassende
Mikrobiomanalyse

 biovis

Innovation



biovis Diagnostik M V Z GmbH
Justus-Staudt-Straße  2
65555 Limburg

Tel.: +49/6431/21248-0
Fax: +49/6431/21248-66
info@biovis.de www.biovis.de
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Ergebnisse und Therapieoptionen im Überblick

pH-Wert 

milieustabilisierende Probiotika *

Enterotyp 

1
Artenvielfalt (Diversität)

ausgewogen ernähren, Verzicht auf unnötige Antibiosen

Ratio Firmicutes/Bacteroidetes Butyratbildende Bakterien

Präbiotika auf Basis resistenter Stärke* oder  scFOS/scGOS*

Mucusbildung (A. muciniphila)

Präbiotika  (scFOS/scGOS)*

Schleimhautintegrität (F. prausnitzii) 
Präbiotika  (scFOS/scGOS)*, Phosphytidylcholin, L-Glutamin

Milieustabilisierende Bakterien Immunogen wirkende BakterienClostridien-Gesamtkeimzahl Clostridien Cluster I H2S-Bildende Bakterien (SRB) 

Fett- und Eiweißreduktion, milieustabilisierende Probiotika,

Präbiotika auf Basis resistenter Stärke oder scFOS/scGOS

Potentiell-/pathogene Erreger 

immunogen wirkende- /Toxin-hemmende Probiotika*

Candida (fakultativ pathogen)

je nach Prädisposition: pflanzliche Präparate oder Antimykotika

Oxalabbauende Bakterien *Hinweise zur Auswahl geeigneter Prä- und Probiotika entnehmen Sie bitte der folgenden  Aufstellung
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Grafische Darstellung von Befund 
und Therapieempfehlungen 
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