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1. 基本資料 

姓名 陳 OO 報告編號 NGSM-250901001 

出生年月日 2025/01/01 檢測日 2025/09/01 

敬愛的客戶您好— 

  腸道菌叢是一個高度複雜且動態的微生物生態系統，由數以兆計的細菌、

病毒、真菌及其他微生物組成，在營養吸收、代謝調控、免疫系統發育與調節

中發揮著至關重要的作用，對人體健康的維持不可或缺。近年來，越來越多的

研究顯示，腸道菌叢的平衡和多樣性與肥胖、糖尿病等慢性疾病以及腸胃不適

疾病如腸躁症、便秘有著密切的聯繫。因此，精準分析腸道菌叢的組成及功能

成為健康管理的重要基礎。 

  光晟生物科技股份有限公司深耕腸道健康領域，致力於開發創新的腸道健

康檢測與管理技術。我們採用了先進的高通量基因測序技術，結合大數據分

析，提供針對腸道菌叢的精確解析，涵蓋腸道年齡評估、腸道菌群的代謝功能

以及慢性病和腸胃不適相關指標的檢測。為確保檢測結果的準確性，我們採用

了專門設計的保存液，能快速固定菌群結構，避免樣本因暴露於好氧環境而導

致的菌群變化。此技術確保了每一份樣本的真實性，為分析結果的準確性提供

了可靠保障。 

  透過這一技術，光晟生物科技的腸道健康檢測服務能精確評估個體腸道菌

叢的多樣性及代謝參與情況，揭示腸道菌群與慢性病風險、腸胃不適以及其他

健康問題之間的聯繫。例如，透過檢測與腸胃疾病相關的菌種，我們能提供有

針對性的健康建議，幫助客戶改善腸道健康。同時，慢性病風險評估則利用特

定菌種的比例和功能特徵，協助客戶提前預防可能的健康問題。 

本報告將綜合介紹腸道菌叢的基礎知識、最新科學進展及其應用價值，並

詳細說明光晟生物科技在腸道健康檢測與技術創新中的突破性成果。我們希望

藉由這些數據與洞察，不僅為研究社群提供有價值的參考，也為客戶提供個性

化的健康管理方案，提升整體生活品質。  
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2.14 

已定殖常見益生菌 

2. 分析總覽  

 
  

41~50

4 補充飲食中

膳食纖維及

碳水化合物比例

B群 ☑

K2 ☐

D2 ☐

□ 肥胖

☑ 糖尿病

☑ 肝硬化

☑ 心血管

☑ 神經系統

☑ 癌症風險

5

優良

 

建議大於 2.1 為佳 
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3. 腸道年齡分析 

  腸道菌群組成會隨著年齡發生顯著變化，反映不同年齡階段的生理狀態與代謝需求。

正常情況下放線菌門（Actinobacteria）在青少年階段（10-20 歲）達到最高，隨著年齡

增長逐漸下降，顯示其在年輕時對腸道穩定性的重要性，特別是雙歧桿菌。厚壁菌門

（Firmicutes）在年輕階段（20-30 歲）比例較高，隨後逐漸下降，可能與能量吸收及脂

肪代謝需求的變化有關。而擬桿菌門（Bacteroidetes）的比例則會隨年齡增加逐漸上升，

特別在 30-40 歲最為明顯，反映出碳水化合物代謝在中年階段的重要性。變形菌門

（Proteo-bacteria）則隨年齡增加逐漸上升，尤其在 40 歲後更為顯著，這可能與腸道微

生態失衡、慢性發炎及腸道屏障功能下降有關。藉由放線菌門、厚壁菌門、擬桿菌門與變

形菌門的比例，可以反映腸道年齡變化與健康狀態的潛在關聯。 

 

預估腸道年齡區間(綠色區塊)： 

 

  

Bacteroidetes 

 

 

Firmicute 

 

Proteobacteria 

Actinobacteria 
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4. 定殖益生菌分析 

指標菌種 菌叢占比 結果

嗜酸乳酸桿菌

Lactobacillus

acidophillus

<0.001 未定殖

植物乳酸桿菌

Lactobacillus

plantarum

<0.001 未定殖

加氏乳酸桿菌

Lactobacillus

gasseri

<0.001 未定殖

副乾酪乳桿菌

Lactobacillus

paracasei

0.001 已定殖

唾液乳酸桿菌

Lactobacillus

salivarius

<0.001 未定殖

洛德乳酸桿菌

Lactobacillus

reuteri

0.001 已定殖

鼠李糖乳酸桿菌

Lactobacillus

rhamnosus

<0.001 未定殖

約氏乳酸桿菌

Lactobacillus

johnsonii

<0.001 未定殖

雙叉乳桿菌

Bifidobacterium

bifidum

0.003 已定殖

比菲德氏龍根菌

Bifidobacterium

longum

0.177 已定殖

功能

簡稱A菌、為應用歷史悠久的益生菌，能產生強力的有機

酸、能有效對抗與抑制壞菌增長，增強免疫力、維持陰道

菌群平衡，具有一定的抗癌效果。

促進INF-γ 及IL-12 分泌和減少IgE 抗體、嗜伊紅白血球數

量，達到改善過敏體質、調節免疫功能。

定殖力強，抑制腸道致病菌(金黃色葡萄球菌、李斯特菌)、

用於預防壞死性腸炎。

抑制大腸桿菌、胃幽門桿菌，改善腸胃道的發炎性疾病；

調節Th2細胞免疫反應，有效的改善因花粉引起的過敏症

狀。

在胃中存活時間較久，幫忙 調節免疫功能，保 持腸道通

透、抑制產氣細菌生長，用於預防壞死性腸炎。

在胃中存活時間較久，幫忙調節免疫功能，抑制病原微生

物，使腸道細菌保持平衡，避免壞菌增生。

在胃中存活時間較久，幫忙調節免疫功能，抑制病原微生

物，使腸道細菌保持平衡，避免壞菌增生。

存在於口腔與小腸中，產生乳酸，耐胃酸、膽鹼；可幫助

腸道內的動態平衡，有助於維持消化道機能。

應用於改善自體免疫疾病之用途，經過實驗證實能有效促

進免疫細胞分泌IL-10，使長期處於發炎狀態的身體回歸正

常平衡。

母親於懷孕與哺乳時補充，可預防嬰兒過敏性皮膚炎的發

生；能抑制沾附於陰道和尿道的致病菌。

指標菌種 菌種介紹 比例 結果
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5. 腸型飲食分析 

  依統計分類為三型，腸型分析主要是提供個人當前飲食與生活習慣的一項指標，並

非對應的體態，建議維持三者平衡的飲食型態，以維持良好的腸道菌叢與健康狀態，可

以半年至一年固定追蹤自己的腸型變化。 

Bacteroides 分解動物蛋白和脂肪，幫助宿主消化複雜的脂肪和蛋白質。 

Prevotella 有助於分解膳食纖維和多醣，生成短鏈脂肪酸（如丙酸），促進腸道健康。 

Ruminococcus 會幫助細胞吸收醣類，可能對體重增加有相關。 

 

指標菌種

Bacteroide

Prevotella

Ruminococcus

菌叢占比

45.809

(35%-65%)

3.604

(20%-40%)

0.826

(1%-2%)

調整建議

維持現行比例

補充比例

補充比例

代表性飲食

高脂肪、高蛋白

膳食纖維

碳水化合物

高脂肪、高蛋白

膳食纖維碳水化合物

指標菌種 菌種占比 代表飲食 飲食攝取建議
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6. 維生素合成代謝菌種 

B群

K2

D2
有益菌種 功能 菌叢占比

Lactobacillaceae 合成維生素B12並幫助葉酸代謝 0.013

Propionibacterium

freudenreichii
合成維生素B12並幫助維生素B2代謝 <0.001

Akkermansia muciniphila 0.015

 Bifidobacterium animalis <0.001

Bifidobacterium infantis <0.001

Bifidobacterium bifidum 0.003

Bifidobacterium longum 0.177

Escherichia coli 0.022

Clostridium butyricum <0.001

Bacteroides uniformis 0.952

Bacteroides stercoris 0.038

Faecalibacterium prausnitzii

飲食中的維生素D2可提升腸道屏障功

能，間接促進 F. prausnitzii 的豐度

，可藉此評估飲食中維生素D2攝取

量。

6.177

參與維生素K2及維生素B群的合成

協助維生素B群及葉酸的代謝

0

2.0%

4.0%0.0%

2.5%

5.0%

0

0.5%

1.0%

指標菌種 菌種介紹 比例
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7. 短鏈脂肪酸合成能力分析 

優良

Lactobacillus 0.013

Faecalibacterium prausnitzii 6.177

Bifidobacterium bifidum 0.003

Bifidobacterium breve 0.017

Eubacterium rectale <0.001

Lactobacillaceae 0.013

Akkermansia muciniphila 0.015

Ruminococcaceae 20.625

Lachnospiraceae 14.564

Coprococcus catus 0.002

Coprococcus comes <0.001

Coprococcus eutactus 0.001

短鏈脂肪酸（Short chain fatty acids,

SCFAs）是腸道菌群發酵膳食纖維產生的

代謝物，包括乙酸、丙酸和丁酸。它們對

維持腸道健康和全身代謝至關重要。丁酸

是結腸上皮細胞的主要能量來源，促進腸

道屏障完整性並減少腸漏現象；丙酸和乙

酸則參與肝臟和外周組織的能量代謝，幫

助穩定血糖和調節脂質代謝。此外，

SCFAs還具有抗炎功能，調控調節性T細

胞生成並減少腸道炎症，對免疫系統和腦

腸軸健康產生深遠影響。

腸道菌叢的結構和多樣性直接影響SCFAs

的生成。厚壁菌門（如 F. prausnitzii 和

A. muciniphila）及乳酸菌門（

Lactobacillus spp.）是主要的SCFAs生產

菌。膳食纖維的充足攝入促進有益菌生長

，增加SCFAs生成，維持腸道平衡。腸道

菌群失衡或纖維攝入不足會導致SCFAs水

平下降，影響腸道屏障和代謝健康。

0 

2 

4 

6 

8 

10 

12 

指標菌種 菌種介紹 比例
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8. 疾病腸道菌指標 

風險菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

Blautia

hydrogeno-

torophica

主要幫助吸收熱量，許多的研究顯示會顯著增加於肥

胖者。
<0.001

低風險

(<0.001)

Ruminococcus

bromii
在亞洲族群的研究肥胖者會顯著的增加。 0.001

低風險

(<0.100)

Firmicutes
主要幫助吸收熱量，許多的研究顯示會顯著增加於肥

胖者。
39.582

低風險

(<40.000)

Parabacteroides

distasonis

台灣族群的研究顯示，是肥胖(BMI≧27)與正常(18.5

≦BMl<24)的指標性菌種。
4.254

低風險

(<5.000)

有益菌種 功能 菌叢占比 結果

Akkermansia

muciniphila

AKK夠附著在腸細胞上，增強上皮完整性，並通過其

類菌毛蛋白節免疫反應和腸道屏障功能。此外，AKK

的細胞外囊泡可調節緊密連接，影響腸道通透性。一

些研究指出，AKK的一種蛋白質能剌激 GLP-I分泌，

進而改代謝健康。

0.015
低風險

(>0.001)

一、肥胖

風險菌種 菌種介紹 比例 結果

有益菌種 菌種介紹 比例 結果
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風險菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

Bacteroides

ovatus

在Cellular & Molecular Immunology發表的原創研

究中指出，B.ovatus是從單純性肥胖進展為糖尿病的

重要腸道菌群。

2.177
高風險

(≧0.500)

Prevotella Copri 0.003
低風險

(<10.000)

Bacteroides

vulgatus 19.395
高風險

(≧10.000)

Klebsiella

pneumoniae

重要的感染性病原菌，大部分人體內都有肺炎克雷伯

氏菌(Klebsiella pneumoniae)，但血糖控制不佳的

糖尿病患者，易引發KP菌嚴重感染，變成重症，危

及生命。

0.077
高風險

(≧0.010)

Eggerthella lenta

Eggerthella lenta菌血症最常見的潛在健康情況是實

體癌或血液器官癌、糖尿病和心血管疾病。 而所有

這些患者的主要感染源是胃腸道、皮膚和軟組織和膿

腫。

0.001
高風險

(≧0.001)

有益菌種 功能 菌叢占比 結果

Bacteroides

uniformis

Bacteroides uniformis在腸道中具有多種功能和代

謝活性。 它們參與葡萄糖和其他碳水化合物的代謝

，多項研究發現該郡的比例與血糖特征呈負相關。

0.952
低風險

(>0.001)

研究顯示此二菌種可生成支鏈胺基酸，並伴隨胰島素

的抗性增加，顯著增加於台灣族群糖尿病患者。

二、糖尿病及併發症

風險菌種 菌種介紹 比例 結果

有益菌種 菌種介紹 比例 結果
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風險菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

Proteobacteria

代謝異常相關脂肪肝病與脂肪肝炎病患，某些腸道菌

或會顯著較健康人來得多。另外在代謝異常相關脂肪

肝病進展過程中,也會出現增加與減少之情形。

9.060
低風險

(<10.000)

Fusobacteria
與大腸直腸癌相關的致病菌、同樣在亞洲NAFLD患

者會有增加的情形。
0.135

高風險

(≧0.001)

Ruminococcus
在NAFLD患者會有增加的情況，並伴隨NAFLD轉變

成NASH非酒精性脂肪肝炎而增加。
0.826

高風險

(≧0.001)

風險菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

Collinsella 0.203
高風險

(≧0.001)

Ruminococcus 0.826
低風險

(<2.000)

Rikenellaceae <0.001
低風險

(<0.001)

Porphyromonas

gingivalis

Porphyromonas gingivalis感染血管內皮細胞，導

致細胞產生IL-6增加，在動物實驗中也發現

Porphyromonas gingivalis會使血管平滑肌細胞移

行，巨噬細胞大量堆積在血管內皮下空間，加劇動脈

粥狀硬化之情形。

<0.001
低風險

(<0.001)

Desulfovibrio

desulfuricans

可將膽鹼類物質代謝為三甲胺trimethyl

amine(TMA)，TMA會再轉變成氧化三甲胺TMAO促

進動脈硬化生成。

<0.001
低風險

(<0.001)

Entero-

bacteriaceae

下轄涵蓋許多的病原菌屬，大規模的研究顯示，在心

血管疾病患者會顯著的增加。
0.050

低風險

(<0.050)

瘤胃球菌科、理研菌科、梭菌科及柯林斯菌

(Collinsella aerofacien)的多樣性和脈搏波速度呈正

相關，也確認了女性體內，若腸道微生物多樣性越低

，動脈僵硬程度越高。

三、肝硬化/非酒精性脂肪肝

四、心血管疾病

風險菌種 菌種介紹 比例 結果

風險菌種 菌種介紹 比例 結果
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風險菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

Ruminococcus

gnavu
0.096

低風險

(<0.201)

Clostridium

bolteae
<0.001

低風險

(<0.001)

Coprobacillus 0.001
低風險

(<5.000)

Eggerthella 0.001
低風險

(<1.000)

有益菌種 功能 菌叢占比 結果

Faecalibacterium

prausnitzii
6.177

低風險

(≧2.000)

Coprococcus 1.995
低風險

(≧0.001)

Roseburia 1.585
高風險

(<2.000)

Odoribacter 0.001
高風險

(<0.100)

糞便內的R. gnavu和C. bolteae已被證實與自閉症以

及一些自體免疫和異位性疾病有關聯。在多發性硬化

症中，糞便C. bolteae的數量與疲勞呈正相關。

特定腸道菌群的改變可能與慢性疲勞症的發展有關，

而 Coprobacillus 和 Eggerthelia 的增加可能會加重

患者的疲勞症狀。這些菌種可能通過改變腸道的代謝

產物和免疫反應來影響身體的整體狀態，從而促進疲

勞感的發生。

腸道內的 F. prausnitzii、Coprococcus、Roseburia

和 Odoribacter 被認為是具抗炎作用的益生菌群，在

維持腸道健康和免疫平衡方面發揮重要作用。研究表

明，這些菌群的減少可能與慢性疲勞症候群（CFS）

的發生有一定關聯。

五、慢性疲勞症候群

風險菌種 菌種介紹 比例 結果

有益菌種 菌種介紹 比例 結果
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風險菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

Bacteroides

fragilis

研究顯示，會著大腸直腸癌的演變，而有逐漸增加的

趨勢。
0.037

高風險

(≧0.001)

Bacteroides

massiliensis

研究顯示，會著大腸直腸癌的演變，而有逐漸增加的

趨勢。
0.001

低風險

(<0.110)

Fusobacterium

nucleatum

許多的研究顯示，在大腸直腸癌患者顯著的增加，並

與化療抗藥性有關。
<0.001

低風險

(<0.001)

Streptococcus

bovis

最早被研究發現與大腸直腸有關促進發炎與癌化，與

大腸直腸癌的早期增長有關。
0.001

低風險

(<0.010)

Clostridium

septicum

研究指出，當身體中檢測到 Clostridium septicum

的感染時，應考慮進行腫瘤篩查，因為它常被認為是

一種「癌症標誌」細菌。特別是在結腸癌患者中，這

種細菌的存在可能意味著疾病的進展，甚至可能預示

腫瘤的侵襲性增加。

<0.001
低風險

(<0.001)

Helicobacter

pylori

為各式胃部疾病的主要致病菌，會造成胃潰瘍、十二

指腸潰瘍，並與胃癌發生風險有關。
<0.001

低風險

(<0.001)

Proteobacteria
下轄涵蓋許多的病原菌屬，其比例的增加意味著腸道

環境的不健康，同時會伴隨 H. pylori陽性而增加。
9.060

低風險

(<10.000)

Klebsiella

pneumoniae

為伺機性感染的致病菌，平時少量潛伏在呼吸道與腸

道中，當免疫力下降時會造成肺炎、泌尿系統感染，

糖尿病患者合併肝膿瘍的主要致病菌，同樣在胃癌患

者會有增加的趨勢。

0.077
高風險

(≧0.010)

六、消化道癌症

風險菌種 菌種介紹 比例 結果
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9. 伺機致病菌 

指標菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

曲狀桿菌

CampyIobacter

jejuni

曲狀稈菌為革蘭氐陰性菌、有鞭毛、微好氧。是

全世界最常造成細菌性胃炎的人類致病菌之一，

是旅遊者下痢的常見病因。曲狀桿菌為世界性的

人畜共通傳染病，也是常見的食物媒介疾病，受

感染動物的排泄物可污染土或水，又經由屠宰過

程繼續感染屠宰場中的其他肉類，多數人感染是

由於食用未煮熟的污染食品，如未煮熟禽、豬肉

品和未經適當滅菌之牛奶和水。

<0.001
低風險

(<0.001)

產酸克雷伯氏菌

Klebsiella oxytoca
為細菌性感染原之一，與出血性大腸炎有關。 0.003

高風險

(≧0.001)

克雷伯氏肺炎菌

Klebsiella

pneumoniae

為伺機性染的病茵，平時多潛伏在呼吸道與腸胃

道中，當免疫力下降時會成肺炎、泌尿系統感染

，糖尿病患者合併肝膿瘍的主要致病菌。

0.077
高風險

(≧0.010)

幽門螺旋桿菌

Helicobacter

pylori

為各式胃部疾病的主要致病，會造成十二指腸潰

瘍，並與胃癌發生險有關。
<0.001

低風險

(<0.001)

腸炎弧菌

Vibrio

parahaemolyticus

腸炎弧菌，又稱為副溶血弧菌。屬於弧菌屬，是

一種常見的病原菌，腸炎弧菌是一嗜鹽性的革蘭

氏陰性菌，主要棲息在海水中，如果食用了受污

染的海鮮，會引發食物中毒。在台灣、日本及東

南亞，每年都有相當多的病患因食用被腸炎弧菌

污染的海鮮而發生食物中毒，是引起食物中毒的

主要原因之一。

<0.001
低風險

(<0.001)

腸炎沙門氏菌

Salmonella

enteritidis

人畜共通的致病菌，會造成家禽死亡，在人身上

則會造成急性腸胃炎、腹瀉與嘔等症狀。
<0.001

低風險

(<0.001)

腸道沙門氏菌

Salmonella

enterica

人類主要致病之一，主要染源來自生蠔或半熟的

食物、受汙染的肉，會造成胃炎丶敗血症。
0.001

高風險

(≧0.001)

具核梭桿菌

Fusobacterium

nucleatum

透過生物薄膜與病菌共生(念珠菌屬與空腸桿菌

屬)，在腸道中會誘發長期發炎與大腸癌，在囗腔

中會誘發牙周病、牙髓炎，扁桃腺炎、頭頸癌

等。

<0.001
低風險

(<0.005)

風險菌種 菌種介紹 比例 結果
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指標菌種 致病機轉 菌叢占比 結果

蠟樣芽孢桿菌

Bacillus cereus

蠟樣芽孢桿菌又稱仙人掌桿菌，是一種革蘭氏陽

性的杆狀細菌，經常在土和食物中被發現，有些

菌株會引起食物中毒，例如炒飯症候群(Fried

Rice Syndrome)；另外一些菌株則對其他動物有

益。屬於兼厭，與其他芽孢桿相同，會產生防禦

性的內生孢子而長期存活在環境中。

<0.001
低風險

(<0.001)

金黃色葡萄球菌

Strephylococcus

aureus

金黃色葡萄球菌在徶鏡下排列成葡萄串狀、金黃

色葡萄球無芽孢、鞭毛大多數無莢膜·是常兇的引

起食物中的致病-常兒於皮膚表面及上吸道黏,金

黃色葡萄球為表正常菌叢,常造成伺機性染,細引起

不同程度的化性炎症擴疾病,如癤、癰、中耳炎、

鼻竇炎、骨髓炎和毒症等金色葡萄球已經化出具

有弤抗免疫系統攻擊的基因特徵,

<0.001
低風險

(<0.001)

大腸桿菌

Escherichia coli

大腸桿菌是一種兩端鈍圓、能運動、無芽孢的革

蘭氏陰性菌，生活環境為兼性厭氧。大多數大腸

桿菌的是無害的，但某些血清型(EIEC、ETEC等)

會在其宿主中引起嚴重的食物中毒症狀，且偶會

導致食物產品污染事件。無害的菌株是人體腸道

中正常菌叢的一部分，會製造維生素 K ,防止腸道

中其他病菌的生長，對人體有益。大腸桿菌常透

過糞便排放而散布到環境中，它會在新鮮的糞便

且氧氣充足的環境中孳生約3天，之後菌數就會

下降。

0.022
高風險

(≧0.005)

產氣夾膜梭菌

Clostridium

perfringens

主要的致病菌。會分解肌肉和締組中的醣，而產

出大量氣體，並能在內形成莢膜。會產生腸道毒

素、影響血液循環、造成組織壞死。

0.003
高風險

(≧0.001)

困難梭狀芽孢桿菌

Clostridium

difficile

主要發生在院內染與常服用抗生素人群，會造成

輕微到嚴重的腹瀉，偽膜性大腸炎，甚至導致敗

血症·

<0.001
低風險

(<0.001)

福氏志賀菌

Shigella flexneri

細菌性痢疾的主要致病，主要來自糞囗感染。會

成腹瀉、發燒、噁心嘔吐，等痢疾症狀。
<0.001

低風險

(<0.001)

宋內志賀菌

Shigella sonnei

細菌性痢疾的主要致病，主要來自糞囗感染。會

成腹瀉、發燒、噁心嘔吐，等痢疾症狀。
<0.001

低風險

(<0.001)

風險菌種 菌種介紹 比例 結果
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