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亲爱的，

梁元鸿
执行董事长
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基因筛查的局限性
在继续查看您的基因筛查报告之前，请阅读并理解本节，其中解释了基因筛查的局限性。阅读本基因筛查报告后，请咨询您的医生、遗传咨询师或受过培训的医疗保健专业人员，以获取有关医学解释以及您的健康管理决策、行动和选择的建议。
基因筛查可以表明一个人是否具有遗传性疾病的倾向或其可能性的增加。但是，它不能表明一个人是否会出现症状、症状会有多严重，以及疾病或病症是否会随着时间的推移而进展。阴性测试结果并不意味着这个人不会患上遗传性疾病或紊乱，因为我们的基因筛查测试旨在仅检测医学研究中记录的非常重要的遗传标记。环境和生活方式因素也在遗传性疾病、障碍甚至性状的发展中扮演重要的角色。
我们的基因筛查测试产生的结果，包括所有额外的健康相关信息，仅供参考，不能作为个人当前或未来健康状况的指标，也不能诊断任何疾病、失调、状况或其他健康问题。在采取任何进一步的行动/治疗之前，测试结果中提供的信息应由您的医生或临床医疗保健专业人员确认。
我们不保证或担保由我们所提供的个人基因筛查测试结果或网站的任何内容，例如：建议、诊断、治疗、疗法、药物治疗、设备、行动或策略。测试结果中给出的建议仅供参考，不能替代或取代任何专业的医疗建议、诊断或治疗。我们建议别因为从任何基因筛查测试结果中获得的信息，而避开、忽视或延迟向合格的医疗保健提供者寻求和获得医疗建议。
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有用术语列表
所有的生物体都是由细胞构成的。细胞是生物体的最小结构和功能单位。大多数DNA位于细胞核中。
染色体是在细胞核内的结构。它是由蛋白质和DNA基因组成的。每个细胞通常包含了��对染色体。
DNA，或脱氧核糖核酸，是一种长的双链分子，包含独特的遗传密码。它包含了生物体中制造所有蛋白质的说明。它存在于每个细胞中，并从父母传给后代。
DNA包含了四种基本化学结构单元或碱基，它们是腺嘌呤(A)、胞嘧啶(C)、鸟嘌呤(G)和胸腺嘧啶(T)。这些碱基的序列或顺序构成了基因组中的指令。
基因是DNA的一部分，其中包含用于产生特定蛋白质的代码。基因是由DNA序列组成，并排列在细胞染色体内的特定位置。
遗传标记是染色体上具有已知物理位置的DNA序列。每条染色体都有许多遗传标记。遗传风险标记可以帮助将遗传疾病与相关基因联系起来。
基因组是生物体中的一整套DNA。
全基因组关联研究涉及快速扫描许多个体的完整DNA或基因组中的标记，以发现与特定疾病相关的遗传变异。当新的遗传关联被识别时，研究人员可以利用这些信息来开发更好的方法来检测、治疗和预防疾病。这些研究有助于发现导致常见复杂疾病的遗传变异。
基因型是指生物体的基因组成。它是属于个体的基因集合。
蛋白质是个复杂的功能性分子，它在体内发挥着一系列的关键作用，而蛋白质合成是产生蛋白质分子的过程。大多数基因包含制造蛋白质所需的信息。蛋白质在细胞中执行大部分的工作，并且是体内组织和器官的功能、结构和调节所需的。

细胞
染色体

脱氧核糖核酸

DNA序列

基因
遗传标记

基因组

基因型
蛋白质

全基因组关联研究(GWAS)
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黑色素和色素沉着奥米加-�和奥米加-�缺乏症过早出现皱纹对抗氧化剂的反应皮肤屏障皮肤弹性皮肤美白能力黑斑晒黑反应静脉曲张

痤疮风险体味（臭汗症）橘皮组织胶原完整性皮肤干燥湿疹（特应性皮炎）叶酸缺乏症雀斑全身性牛皮癣糖化保护瘢痕疙瘩风险
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阿基里斯跟腱病脂联素水平强直性脊柱炎前交叉韧带断裂咖啡因代谢钙代谢碳水化合物代谢胡萝卜素水平辅酶Q��胶原蛋白形成脑震荡排毒能力耐力运动表现能源利用率青光眼麸质敏感度花粉症高密度脂蛋白胆固醇高血糖（高血糖症）高甘油三酯同型半胱氨酸代谢炎症反应乳糖不耐症低密度脂蛋白胆固醇长寿

最大攝氧量（VO� Max)骨关节炎骨质疏松症疼痛耐受性多不饱和脂肪酸强力运动表现呼吸道感染 - 严重程度呼吸道感染 - 易感性类风湿关节炎盐敏感性高血压硒软组织损伤运动诱发心脏骤停类固醇激素代谢压力敏感度总胆固醇视力退化维生素A维生素B� 维生素B� 维生素B�� 维生素C维生素D维生素E 
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骨骼与健康：阿基里斯跟腱病骨骼与健康：前交叉韧带断裂骨骼与健康：钙代谢骨骼与健康：骨关节炎骨骼与健康：骨质疏松性骨折骨骼与健康：维生素D能量代谢和利用：膳食胆碱趋势能量代谢和利用：磷代谢能量代谢和利用：维生素B��能量代谢和利用：维生素B�能量代谢和利用：维生素B� - 叶酸趋势常量营养素代谢：碳水化合物利用常量营养素代谢：胆固醇对膳食脂肪的反应常量营养素代谢：脂肪利用常量营养素代谢：胰岛素对膳食脂肪的反应常量营养素代谢：多不饱和脂肪代谢常量营养素代谢：蛋白质利用常量营养素代谢：维生素E心理能力和表现：冲动控制和口味偏好心理能力和表现：锻炼的内在动力心理能力和表现：睡眠时长心理能力和表现：应激敏感性肌肉建设能力：睾酮肌肉建设能力：锌代谢肌肉表现：铜代谢

肌肉表现：铁代谢肌肉表现：镁代谢氧化应激代谢：抗氧化剂氧化应激代谢：辅酶Q��氧化应激代谢：维生素A氧化应激代谢：维生素C对心血管训练的反应：运动心率反应对心血管训练的反应：减脂对有氧运动的反应对心血管训练的反应：健身对有氧运动的反应对心血管训练的反应：血糖对有氧运动的反应对心血管训练的反应：高密度脂蛋白对有氧运动的反应对心血管训练的反应：胰岛素敏感性对有氧运动的反应对心血管训练的反应：甘油三酯对有氧运动的反应对阻力训练的反应：身体构成对运动饮料的反应：咖啡因代谢对运动饮料的反应：乳糖代谢运动引起的伤害风险：脑震荡运动引起的伤害风险：软组织损伤训练模式与能量：耐力训练模式与能量：能量利用率训练模式与能量：运动强度 - 功率容量体重管理：体重和饱腹感体重管理：减肥代谢体重管理：减肥趋势体重管理：体重回升趋势
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您的基因筛查结果
肌肤管理

健康和营养

运动和健身
SAM

PLE
 R

EPORT



记忆能力成癮人格酒精依赖酒精性潮红食欲调节发质/发量体毛情商 (EQ)性格外向食物成瘾一般认知能力头发干燥/脆弱头发花白头发粗细头发稀疏头发类型伤害回避行为信息处理能力失眠

及时行乐智商 (IQ)腰椎间盘疾病（腰痛）男性型秃发记忆能力单眉晕动病尼古丁依赖乐观和同理心正向情感阅读和拼写奖励依赖敏感的性格睡眠深度睡眠时长睡眠潜伏期睡眠质量爱吃甜食
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147.

148.

149.

150.

151.

152.

153.

154.

155.

156.

157.

腹主动脉瘤致心律失常性右心室发育不良心房颤动慢性阻塞性肺疾病冠状动脉心脏疾病深静脉血栓和肺栓塞扩张型心肌病血脂异常胆结石妊娠糖尿病痛风

格雷夫斯病（甲亢)心脏病高血压甲狀腺机能低下症代谢综合征非酒精性脂肪肝肥胖症外周动脉疾病第一型糖尿病第二型糖尿病
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175.
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178.

急性淋巴细胞白血病基底细胞癌膀胱癌乳腺癌（女性）乳腺癌（男性）宫颈癌（女性）宫颈癌（男性）慢性淋巴细胞白血病大肠癌子宫内膜癌（女性）子宫内膜癌（男性）食道癌胆囊癌神经胶质瘤发展（脑瘤）肝细胞癌（肝癌）霍奇金淋巴瘤肾癌喉癌

肺癌黑色素瘤脑膜瘤鼻咽癌非霍奇金淋巴瘤口腔癌和喉癌骨肉瘤卵巢癌（女性）卵巢癌（男性）胰腺癌前列腺癌（女性）前列腺癌（男性）皮肤鳞状细胞癌胃癌睾丸生殖细胞肿瘤（女性）睾丸生殖细胞肿瘤（男性）甲状腺癌
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213.

阿尔茨海默氏病脑动脉瘤抑郁症癫痫

偏头痛帕金森病中风
214.

215.

216.

217.

218.

219.

220.

您的基因筛查结果
行为和身体特征

心脏代谢疾病

癌症

神经系统疾病
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猫过敏尘螨过敏草类过敏金属（镍）过敏

牛奶过敏花生过敏虾过敏小麦过敏

221.

222.

223.

224.

225.

226.

227.

228.

青少年特发性脊柱侧凸过敏性鼻炎哮喘注意力缺陷多动障碍乳糜泻儿童癫痫症克罗恩病阅读障碍早期语言发展侵袭性肺炎球菌病幼年特发性关节

川崎氏病长QT综合症脑膜炎球菌病肥胖症（童年发病）强迫症 (OCD)病理性近视不宁腿综合征出牙期妥瑞症候群溃疡性结肠炎

240.

241.

242.

243.

244.

245.

246.

247.

248.

249.

229.

230.

231.

232.

233.

234.

235.

236.

237.

238.

239.

儿童早发病

过敏
您的基因筛查结果
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pg.2

pg.1

pg.10

pg.9

pg.12

pg.8

pg.7

pg.6

pg.5

pg.4

pg.3

pg.19

pg.18

pg.17

pg.15

pg.16

pg.14

pg.13

pg.11

pg.20

pg.21

肌肤管理
黑色素和色素沉着

奥米加-�和奥米加-�缺乏症

过早出现皱纹

对抗氧化剂的反应

皮肤屏障

皮肤弹性

皮肤美白能力

黑斑

晒黑反应

静脉曲张

痤疮风险

体味（臭汗症）

橘皮组织

胶原完整性

皮肤干燥

湿疹（特应性皮炎）

葉酸缺乏症

雀斑

全身性牛皮癣

糖化保护

瘢痕疙瘩风险

风险降低

较低倾向

正常风险

完整性正常

正常风险

风险降低

风险降低

风险降低

风险降低

正常保护

风险降低

正常反应

正常风险

风险降低

反应降低

正常保护

正常弹性

正常能力

正常风险

正常反应

正常风险
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pg.23

pg.22

pg.31

pg.30

pg.33

pg.29

pg.28

pg.27

pg.26

pg.25

pg.24

pg.40

pg.39

pg.38

pg.36

pg.37

pg.35

pg.34

pg.32 pg.43

pg.41

pg.42

麸质敏感度

青光眼

花粉过敏

健康和营养

风险略低

正常水平

低风险

风险略低

正常代谢

正常代谢

低代谢

中等水平

正常水平

正常形成

风险略低

正常能力

增强表现

正常利用率

风险略低

敏感度降低

低风险

正常水平

正常风险

正常风险

正常代谢

正常反应
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pg.56

pg.55

pg.64

pg.63

pg.66

pg.62

pg.61

pg.60

pg.59

pg.58

pg.57

pg.69

pg.70

pg.68

pg.67

pg.65

pg.44

pg.51

pg.50

pg.49

pg.47

pg.48

pg.46

pg.45

pg.54

pg.52

pg.53

较高倾向

水平增加

寿命较长

增强容量

低风险

低风险

耐受性提高

正常水平

增强表现

风险降低

易感性降低

低风险

风险增加

正常水平

低风险

低风险

正常代谢

敏感度降低

水平降低

低风险

风险降低

风险降低

风险降低

正常风险

正常风险

风险降低

正常风险
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pg.73

pg.74

pg. 75

pg.76

pg.77

pg.78

pg.79

pg.80

pg.85

pg.86

pg.87

pg.88

pg.89

pg.90

pg.83

pg.84

pg.82

pg.81

pg.72

pg.71

运动和健身

风险略低

风险略低

正常代谢

低风险

低风险

正常利用率

正常倾向

正常代谢

正常利用率

正常利用率

正常倾向

低利用率

积极反应

正常利用率

积极反应

正常代谢

正常利用率

正常代谢

较高倾向

高动力
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pg.103

pg.104

pg.105

pg.106

pg.107

pg.108

pg.109

pg.110

pg.115

pg.116

pg.117

pg.118

pg.119

pg.120

pg.113

pg.114

pg.112

pg.111

pg.102

pg.101

pg.93

pg.94

pg.95

pg.96

pg.97

pg.98

pg.99

pg.100

pg.92

pg.91正常时长

低敏感性

正常水平

正常代谢

正常代谢

正常代谢

正常代谢

反应降低

正常水平

风险降低

正常风险

正常反应

正常反应

高反应

正常反应

正常反应

正常反应

正常反应

正常反应

正常代谢

低代谢

正常风险

风险降低

高容量

正常效率

高容量

正常倾向

正常代谢

正常倾向

较低倾向
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pg.122

pg.121

pg.130

pg.129

pg.132

pg.128

pg.127

pg.126

pg.125

pg.124

pg.123

pg.139

pg.138

pg.137

pg.135

pg.136

pg.134

pg.133

pg.131 pg.141

pg.140

pg.141

记忆能力

酒精性潮红

情商 (EQ)

信息处理能力

失眠

智商 (IQ)

性格外向

一般认知能力

行为和身体特征

发质/发量

体毛

正常能力

较低倾向

中等倾向

强烈反应

正常调节

正常发量

正常体毛量

正常水平

较低倾向

正常倾向

正常能力

正常倾向

正常风险

正常粗细

风险降低

直发

较低倾向

正常能力

正常风险

正常倾向

正常水平

正常风险
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pg.154

pg.157

pg.156

pg.155

pg.143

pg.150

pg.149

pg.148

pg.146

pg.147

pg.145

pg.144

pg.153

pg.151

pg.152

睡眠时长

睡眠潜伏期

睡眠质量

记忆能力

尼古丁依赖

正向情感

阅读和拼写

睡眠深度

正常风险

正常能力

正常风险

正常风险

正常风险

正常倾向

正常倾向

正常能力

正常倾向

正常倾向

正常深度

正常时长

正常潜伏期

正常品质

较低倾向
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pg.159

pg.158

pg.167

pg.166

pg.169

pg.165

pg.164

pg.163

pg.162

pg.161

pg.160

pg.176

pg.175

pg.174

pg.172

pg.173

pg.171

pg.170

pg.168

pg.177

pg.178

心脏代谢疾病

风险略低

低风险

风险略低

风险略低

风险略低

风险略低

低风险

低风险

低风险

低风险

风险略低

低风险

风险略低

低风险

风险略低

风险略低

低风险

低风险

风险略低

风险略低

低风险
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pg.180

pg.179

pg.188

pg.187

pg.190

pg.186

pg.185

pg.184

pg.183

pg.182

pg.181

pg.197

pg.196

pg.195

pg.193

pg.194

pg.192

pg.191

pg.189 pg.200

pg.198

pg.199

癌症 风险略低

低风险

低风险

中等风险

中等风险

低风险

低风险

风险略低

高风险

中等风险

中等风险

中等风险

低风险

风险略低

风险略低

风险略低

低风险

中等风险

风险略低

低风险

中等风险

中等风险
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pg.212

pg.213

pg.201

pg.208

pg.207

pg.206

pg.204

pg.205

pg.203

pg.202

pg.211

pg.209

pg.210

低风险

中等风险

低风险

中等风险

中等风险

低风险

低风险

低风险

低风险

低风险

风险略低

风险略低

低风险
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pg.215

pg.214

pg.220

pg.219

pg.218

pg.217

pg.216

抑郁症

偏头痛

神经系统疾病

正常风险

低风险

正常风险

正常风险

正常风险

正常风险

低风险
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pg.222

pg.221

pg.228

pg.227

pg.226

pg.225

pg.224

pg.223

小麦过敏

尘螨过敏

草类过敏

金属（镍）过敏

牛奶过敏

花生过敏

虾过敏

小麦过敏

敏感 风险略低

风险略低

低风险

低风险

风险略低

低风险

低风险

低风险SAM
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pg.231

pg.232

pg.230

pg.229 pg.240

pg.235

pg.236

pg.237

pg.238

pg.239

pg.233

pg.234

pg.246

pg.247

pg.248

pg.249

pg.243

pg.242

pg.241

pg.244

pg.245

儿童早发病

低风险

风险略低

风险略低

风险略低

风险略低

风险略低

低风险

低风险

典型发育

风险略低

中等风险

低风险

低风险

低风险

低风险

低风险

风险略低

低风险

发育迟缓

低风险

风险略低
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您的基因筛查结果
分类 疾病/特征 风险评估 干预措施

肌肤管理 对抗氧化剂的反应 反应降低
富含抗氧化物的饮食有助于增强身体的防御系统。应
包括绿叶蔬菜、十字花科蔬菜、西红柿、富含脂肪的
鱼类和绿茶等食物。

健康和营养 低密度脂蛋白胆固醇 水平增加 减少饱和脂肪的摄入，摄取富含欧米伽-3脂肪酸的食
物。

健康和营养 碳水化合物代谢 低代谢
应注重摄取营养密度高、碳水化合物含量较低的食物
，例如瘦肉、鱼类、鸡蛋、绿叶蔬菜、全谷类和乳制
品。

健康和营养 盐敏感性高血压 风险增加 保持低钠、高钾、钙和镁的饮食。保持活跃并维持健
康体重，有助于改善心脏健康。

健康和营养 乳糖不耐症 较高倾向 乳糖不耐症可以通过更换豆奶或杏仁奶等替代品来管
理。乳糖酶补充剂或益生菌也有助于缓解症状。

健康和营养 胡萝卜素水平 中等水平 β-胡萝卜素的天然来源包括胡萝卜、红薯、南瓜、
菠菜和叶类生菜等食物。

运动和健身 氧化应激代谢：抗氧化剂 反应降低 在饮食中加入各种彩色蔬菜也有助于提高整体抗氧化
物水平。

运动和健身 对运动饮料的反应：乳糖代
谢 低代谢

对乳糖不耐受的人来说，可以选择乳清蛋白分离物，
或豌豆蛋白、米蛋白、大豆蛋白等非乳清蛋白，作为
传统运动饮料的替代品。

运动和健身 常量营养素代谢：碳水化合
物利用 低利用率

为了补充整体能量储备，运动后应摄取快速碳水化合
物（如米饭）。而在其他餐次中，为了延长饱腹感，
可选择缓释碳水化合物（如红薯）。

行为和身体特征 酒精性潮红 强烈反应 在饮酒前和饮酒过程中饮水，有助于通过稀释体内的
酒精来减轻酒精潮红的症状。

行为和身体特征 酒精依赖 中等倾向 减少酒精依赖可以通过定期打破饮酒循环来实现。

癌症 大肠癌 高风险 通过保持高纤维饮食、规律锻炼和避免过量饮酒，可
以降低风险。

癌症 脑膜瘤 中等风险 避免高电压区域并减少辐射暴露可能有助于降低肿瘤
生长及相关长期并发症的可能性。
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您的基因筛查结果
分类 疾病/特征 风险评估 干预措施

癌症 乳腺癌（女性） 中等风险 早期发现至关重要。定期自我检查，并在发现乳房任
何变化时咨询专业医生。。

癌症 子宫内膜癌（女性） 中等风险 规律锻炼、均衡饮食和保持健康有助于最小化这一风
险。关注月经不规律也有助于早期发现。

癌症 鼻咽癌 中等风险 预防包括避免吸烟、减少高盐饮食、减少酒精摄入，
并避免接触木屑和甲醛等污染物。

癌症 喉癌 中等风险 通过避免吸烟和过量饮酒、保持富含蔬菜的饮食以及
及时治疗感染，可以降低风险。

癌症 乳腺癌（男性） 中等风险 有乳腺癌遗传易感的男性应鼓励他们的女性后代筛查
BRCA1和BRCA2基因突变，以评估乳腺癌的风险。

癌症 卵巢癌（男性） 中等风险 具有卵巢癌遗传易感的男性后代女性应进行更为规律
的筛查，以便及早发现。

癌症 口腔癌和喉癌 中等风险 保持健康的饮食和适当的营养有助于整体口腔健康，
并降低癌症风险。

癌症 食道癌 中等风险 通过戒烟和限制饮酒可以降低风险。及早处理胃食管
反流病（GERD）也有助于预防食管癌的发生。

癌症 子宫内膜癌（男性） 中等风险 由于子宫内膜癌仅影响女性，如果有强烈的家族史，
建议女儿在适龄时定期进行妇科检查。

癌症 卵巢癌（女性） 中等风险 通过保持健康体重、遵循均衡饮食，并限制吸烟和饮
酒，可以降低风险。

儿童早发病 出牙期 发育迟缓
父母可以通过给宝宝使用磨牙环或用湿纱布轻轻按摩
牙龈来缓解牙龈的不适。为了安全起见，应避免使用
非处方的磨牙药物。

儿童早发病 幼年特发性关节炎 中等风险
这种关节炎可以通过及早识别关节肿胀和僵硬等症状
来进行管理。均衡饮食和及时治疗感染有助于减轻症
状的严重程度。
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肌 肤 管 理

遗传能够影响您的皮肤外观。 除了环境因素外，遗传因素可能会影响您的皮肤特征，甚至影响皮肤状况和疾病的发展。 当某些基因无法正常运作时，皮肤的正常功能和美观可能会受到影响。 了解基因如何影响您的皮肤可以帮助您采取各种预防、补救措施和治疗来保护您的皮肤。SAM
PLE
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痤疮风险

典型症状

推荐的干预措施

痤疮是一种常见的皮肤病，当死皮细胞堵塞这些毛孔时毛囊被堵塞并且油脂被卡住时就会发生这种情况。这会导致痤疮爆发，通常称为丘疹或青春痘。研究表明，基因会影响毛囊在成年期抵抗痤疮的能力。

荷尔蒙变化青少年接触细菌和病菌

为了降低痤疮风险，请保持规律的护肤习惯，包括温和清洁、保湿，并减少化妆。避免频繁触摸面部，并保持双手清洁。使用非致痘产品，并考虑使用含有水杨酸或过氧化苯甲酰的非处方治疗产品。如果痤疮持续存在或较为严重，请咨询皮肤科医生，获取个性化治疗，例如外用维甲酸、口服药物或专业医疗程序。

描述

风险因素

白头粉刺（封闭堵塞的毛孔）

黑头（打开式堵塞的毛孔）

丘疹

 疼痛、充满脓液的肿块

1

0 结果
检测到
风险标志物

风险降低
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体味（臭汗症）

典型症状

推荐的干预措施

体味是皮肤上的细菌在分解汗液中的酸时产生的难闻气味。 任何进入青春期的人都可能面对它。体味有很强的遗传基础，但也可能受到各种疾病和生理条件的强烈影响。

多汗症糖尿病甲状腺疾病肾功能衰竭肝功能障碍代谢紊乱荷尔蒙

保持良好的卫生习惯，定期使用肥皂清洗、及涂擦除臭剂和止汗剂，有助于暂时减少体味。脱毛也可以减少异味。

描述

风险因素

过度出汗

易出汗部位的皮肤感染

身体的气味

体味突然变化

2

1 结果
检测到
风险标志物

基因: ABCC11

基因型: TC

较低倾向
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3

橘皮组织

典型症状

推荐的干预措施

在女性中比在男性中更常见�� 岁以上肥胖症皮肤病

通过积极的生活方式可以减少或预防橘皮组织。规律的运动和均衡的饮食可以防止体重突然增加并维持身材。确保索取充足的水分也有助于保持良好的循环和淋巴流动。

描述

风险因素

橘皮组织是当位于皮肤深处的脂肪组织出现在皮肤表面时发生的一种情况。这会导致皮肤的外表面出现凹凸不平且缺乏吸引力。它在男性中不如女性常见。它通常是由遗传、衰老、淋巴引流不良、胶原蛋白流失、体重增加或血液循环不良等因素引起的。

凹陷或凹凸不平的皮肤

皮肤出现轻度肿块和凹陷

橘皮皮肤纹理

皮肤松弛

1 结果
检测到
风险标志物

基因: HIF1A

基因型: CC

正常风险
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胶原完整性

典型症状

推荐的干预措施

胶原蛋白是皮肤的主要成分。它在强化皮肤、保持弹性和促进水合作用方面发挥着重要作用。胶原蛋白通过将皮肤结构结合在一起来保持皮肤的紧致度和弹性。因为衰老，身体产生的胶原蛋白减少，导致皮肤干燥和皱纹的形成。遗传学在决定人体产生胶原蛋白的能力方面起着重要作用。

年龄较大绝经后压力睡眠差

胶原蛋白的完整性对于维持良好的结缔组织健康是必要的。食用有利于维持胶原蛋白完整性的食物至关重要，例如锌、铜、维生素 C、脯氨酸和甘氨酸。这些营养素很容易从我们的日常食物摄入中吸收。如果需要提高水平，可能会建议服用保健品。

描述

风险因素

关节变得僵硬

韧带失去弹性

指甲变得脆弱

皮肤变薄和下垂

1 结果
检测到
风险标志物

基因: COL1A1

基因型: CC

完整性正常
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皮肤干燥

典型症状

推荐的干预措施

当我们暴露在干燥、刺激的环境中时，会导致皮肤干燥。当皮肤的天然保湿机制和保护功能受损或有缺陷时，也会发生这种情况。干燥的皮肤可能会出现片状、粗糙，有时还会出现鳞屑。导致皮肤干燥的原因有很多，其中一些可以遗传。某些疾病和病症如甲状腺功能减退症也会导致皮肤干燥。

年龄较大 糖尿病皮肤病

天气干燥时使用加湿器可以防止皮肤干燥。建议您减少洗澡的时间，尤其是在热水中。使用低过敏性肥皂和洗涤剂也有助于减轻干燥。最重要的是，使用润肤剂和润肤霜有助于皮肤保湿。

描述

风险因素

瘙痒

轻微至严重的结垢或剥落

细纹或裂缝

可能流血的深裂缝

1 结果
检测到
风险标志物

基因: FLG

基因型: II

正常风险
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湿疹（特应性皮炎）

典型症状

推荐的干预措施

湿疹是一种影响皮肤的疾病。它也被称为特应性皮炎。这是一种常见的情况，其中包括皮肤斑块发炎和发痒。它在婴儿和幼儿中很常见，但也可能发生在成人中。它通常显现为受刺激的红色皮肤斑块，也可能会干燥并呈鳞状。遗传是这种情况的主要危险因素。

从童年开始过敏症家族史

众所周知，当一个人出汗或感到压力时，湿疹就会发作。避免恶劣的温度和管理压力将有助于减轻发作的严重程度。获得足够优质的睡眠对于预防湿疹也很重要。它也可以通过使用抗组胺药、外用乳膏和软膏等药物来控制。

描述

风险因素

皮肤干燥发痒

皮肤上出现红疹和肿块

鳞状、革质的皮肤斑块

结痂皮肤

2 结果
检测到
风险标志物

基因: FLG

基因型: II

基因: FLG

基因型: GG

风险降低
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葉酸缺乏症

典型症状

推荐的干预措施

叶酸是天然维生素B�的一种形式。叶酸很容易从饮食中获取，包括秋葵、芦笋、肉类、绿叶蔬菜等。它涉及许多身体功能，包括红细胞和 DNA的产生。叶酸缺乏会导致贫血和嗜睡。

老年人口在女性中比在男性中更常见怀孕素食者

一般来说，叶酸可以从规律健康的饮食中获取。它大量存在于肉类、豆类和扁豆中。但如果缺乏，可以服用叶酸补充剂来补充。

描述

风险因素

极度疲倦

针刺感

记忆、理解和判断方面的问题

舌头酸痛发红

1 结果
检测到
风险标志物

基因: MTHFR

基因型: TT

风险降低
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雀斑

典型症状

推荐的干预措施

雀斑是皮肤上的小斑点，大小和颜色各不相同。由于皮肤中的黑色素水平降低，它们更常见于肤色白皙的人。雀斑明显与日晒有关，并且随着日晒增加而变暗。它们可能是黑色素瘤发展的有力指标。

在 � 到 � 岁时首次出现肤色较浅红色或金色头发

雀斑的治疗通常更注重美学。它们可以通过多种皮肤病学方法进行治疗，包括激光疗法和表面重修。也可以推荐局部治疗。

描述

风险因素

圆形或不规则形状的棕色斑点

通常小于�毫米并且通常是多个

质地光滑平坦，无凸起或鳞片

在阳光下可能会变黑

1 结果
检测到
风险标志物

基因: TYR

基因型: CC

风险降低

SAM
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全身性牛皮癣

典型症状

推荐的干预措施

首次出现年龄在 �� 至 �� 岁之间欧洲人的频率是亚洲人的 � 倍

牛皮癣可以周期性发生⸺在压力大或皮肤受到创伤时发作。医生通常会为突发事件开皮质类固醇。治疗可以通过外用软膏或短波紫外线辐射 (UVB) 光疗来补充。

描述

风险因素

牛皮癣是一种影响皮肤的疾病。它被认为是一种自身免疫性疾病，由免疫系统错误地攻击健康的皮肤细胞引起。牛皮癣的特征是皮肤上出现发炎的病变。这些病变可能呈鳞状和干燥。患者通常会在这些病变处感到发痒、疼痛或烧灼感。它还会影响关节，使关节肿胀。

皮肤上覆盖着厚厚的银色鳞屑的红色斑块

皮肤干燥开裂，可能会流血或发痒

瘙痒、灼痛或酸痛

指甲变厚、凹陷或起脊

5 结果
检测到
风险标志物

基因: IL13

基因型: GG

基因: IL23R

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: PSORS1C3

基因型: GG

基因: TNFAIP3

基因型: TG

风险降低
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糖化保护

典型症状

推荐的干预措施

当蛋白质被不可逆地氧化时，就会发生糖化。这会导致皮肤过早老化。氧化主要是由自由基和糖尿病引起的。它会导致组织弹性受损，例如血管、皮肤和肌腱。在皮肤中，糖化会导致皱纹、细纹、松弛、胶原蛋白完整性降低和色素沉着过度。糖化可以同样影响身体的所有器官。

中年和老年人口糖尿病暴露于紫外线抽烟

糖化可以简单地通过避免或减少糖的摄入来预防。富含抗氧化剂的健康饮食有助于防止氧化。避免紫外线和其他电离辐射也会减少糖化。

描述

风险因素

降低胶原蛋白的完整性

过早老化

皮肤快速愈合能力下降

皮肤起皱和松弛

3 结果
检测到
风险标志物

基因: AGER

基因型: AA

基因: AGER

基因型: TC

基因: GLO1

基因型: AA

正常保护
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瘢痕疙瘩风险

典型症状

推荐的干预措施

当伤口愈合过程中肉芽过多时，就会出现瘢痕疙瘩。这种肉芽会导致伤口上形成纤维组织而不是正常皮肤。这会导致变色、光滑的疤痕组织形成，这些组织可能比最初的伤口更大。它通常对健康无害，但会影响美观并引起不适。

�� 岁以下亚洲和非洲种族烧伤以前有瘢痕疙瘩形成

瘢痕疙瘩形成后可能很难治疗，手术切除瘢痕疙瘩会带来很高的复发风险。因此，患有瘢痕疙瘩高风险的人应避免穿耳洞、手术和常见的皮肤损伤。

描述

风险因素

厚且不规则的疤痕，取决于受伤情况

有光泽、凹凸不平且无毛的皮肤

质地多样，从柔软到坚硬和橡胶状

红色、棕色或紫色，取决于肤色

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

风险降低
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黑色素和色素沉着

典型症状

推荐的干预措施

黑色素是一种在体内自然产生的天然皮肤色素。它可以保护皮肤免受有害紫外线 (UV) 的伤害，尤其是来自太阳的紫外线。色素沉着还决定了皮肤、虹膜和头发的颜色。遗传因素会影响皮肤中黑色素的含量，并且该含量因人而异。

影响所有年龄段的人浅肤色过度受紫外线照射

优化黑色素生成对于防止因紫外线(UV)照射引起的细胞损伤非常重要。食用富含抗氧化剂、维生素A、维生素B和维生素C的食物（如柑橘、浆果和绿叶蔬菜）有助于为皮肤层提供额外保护。

描述

风险因素

如果身体产生过多黑色素，皮肤会变得更黑

如果身体产生的黑色素太少，皮肤会变得更白3 结果
检测到
风险标志物

基因: OCA2

基因型: TC

基因: OCA2

基因型: CC

基因: SLC45A2

基因型: TC

正常反应
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奥米加-�和奥米加-�缺乏症

典型症状

推荐的干预措施

影响所有年龄段的人低脂饮食素食者吸收不良问题

鉴于奥米加-�和奥米加-�脂肪酸的好处，人们应该通过富含它们的食物来增加它们的摄入量，例如菠菜、奇亚籽、芒果、生菜、核桃和芸豆。

描述

风险因素

疲劳

情绪波动或抑郁

循环薄弱

记忆力差

奥米加-�和奥米加-�是多不饱和脂肪酸，有助于调节血压和防止皮肤发炎。此外，这些脂肪酸还能使人看起来健康，因为它可以防止皮肤水分流失。从饮食中摄取适量的奥米加-�和奥米加-�脂肪酸对于保持最佳健康状态至关重要。奥米加-�和奥米加-�脂肪酸的健康比例为 �:� 至 �:�。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: FADS1

基因型: CC

基因: FADS2

基因型: GG

基因: MYRF

基因型: TT

正常风险
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RECOMMENDED
INTERVENTIONS

过早出现皱纹

典型症状

推荐的干预措施

过早出现的皱纹是由于皮肤失去弹性引起的 - 老化和紫外线(UV)辐射是主要原因。迹象包括了皮肤下垂、暗沉和斑点变色。遗传因素会影响个人的皮肤老化、对紫外线辐射的易感性和皮肤癌的发展。研究表明，这些因素与皱纹的出现和色素沉着增加之间是有关联的。

中老年人口高血糖水分不足压力抽烟

紫外线(UV)辐射暴露会严重影响过早皱纹的形成。通过使用保护性防晒霜和定期滋润皮肤，可以最大限度地减少这种暴露。其他生活方式的改变包括每天洗脸两次、减少酒精摄入量和戒烟。

描述

风险因素

年轻时皮肤会出现细纹和皱纹

皮肤变得更干燥、更薄

皮肤失去柔韧性和弹性

皮肤松弛并开始下垂

2 结果
检测到
风险标志物

基因: LOC105374069

基因型: CC

基因: MMP1

基因型: DI

风险降低
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对抗氧化剂的反应

典型症状

推荐的干预措施

影响所有年龄段的人饮食不足

食用富含抗氧化剂的食物有助于支持身体的抗氧化反应。此类饮食包括绿叶蔬菜（如卷心菜、菠菜）、十字花科蔬菜（如花椰菜和西兰花）、西红柿、鱼类（如鲑鱼、金枪鱼和沙丁鱼）和绿茶。

描述

风险因素

抗氧化水平低没有明显的迹象和症状。检测通常通过血液筛查来完成。

抗氧化剂可以保护人体细胞免受自由基的侵害，自由基是可能导致癌症、心脏病和其他疾病发展的有害物质。当身体处理食物并对环境作出反应时，细胞会产生自由基。如果身体不能正确处理和清除自由基，就会导致氧化应激。长期的氧化应激可能会损害 DNA 以及体内其他重要的分子。

5 结果
检测到
风险标志物

基因: ATM

基因型: AG

基因: CAT

基因型: TT

基因: GPX4

基因型: TT

基因: SOD2

基因型: AA

基因: SOD3

基因型: CC

反应降低
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皮肤屏障

典型症状

推荐的干预措施

皮肤由多层组成，每一层都具有保护身体的重要功能。皮肤的最外层称为皮肤屏障，可保护身体免受环境威胁，同时防止皮肤脱水。如果没有有效的皮肤屏障，各种有害的环境毒素和病原体可能会渗入皮肤并在体内造成不良影响。

潮湿或干燥的环境过敏原、刺激物和污染物日晒碱性肥皂接触刺激性化学品过度去角质心理困扰遗传因素

为了保护皮肤屏障，使用温和的洁面产品并避免过度清洁。使用含有神经酰胺或透明质酸的保湿霜，保持皮肤水分，并始终涂抹防晒霜以抵御紫外线伤害。避免使用含有酒精、强酸或香精的刺激性产品，简化护肤步骤，防止给皮肤造成负担。如遇严重皮肤问题，请咨询皮肤科医生获取专业建议。

描述

风险因素

干燥、鳞状皮肤

发痒和发炎的区域

粗糙或变色的斑块

细菌、病毒或真菌皮肤感染

16

0 结果
检测到
风险标志物

正常保护
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皮肤弹性

典型症状

推荐的干预措施

皮肤弹性是指皮肤拉伸和弹回其原始形状的能力。这在很大程度上取决于一个人饮食中胶原蛋白的含量。遗传因素在胶原纤维的降解中扮演重要因素，而环境因素可能诱发或抑制皮肤炎症。皮肤失去弹性是衰老的一部分，但营养不良或吸烟可能会加速这个过程。

一般人群影响所有年龄段的人暴露在阳光下污染抽烟

尽管有衰老过程，但还是有多种方法可以防止皮肤失去弹性。例如，可以限制阳光照射、服用胶原蛋白补充剂或食用富含抗氧化剂的食物。

描述

风险因素

皮肤松弛、皱纹或坚韧

皮肤更容易受损

皮肤不那么紧致、丰满或看起来年轻

皮肤在拉伸时需要时间才能恢复到原来的形状

1 结果
检测到
风险标志物

基因: MMP1

基因型: DI

正常弹性
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皮肤美白能力 

典型症状

推荐的干预措施

人与人之间的肤色差异取决于多种因素，其中控制黑色素数量和质量的基因以及日晒起重要作用。皮肤和头发颜色的差异主要是由基因决定的，是由黑色素聚合物的数量、类型和组合的不同造成的。而黑色素的种类和数量是由多种遗传基因控制的。

黑色素生成的变化药物化学漂白

为了防止皮肤变黑，请减少暴露在阳光下的时间。另一方面，为了让您的皮肤变得更黑，您可以考虑使用天然或人工日晒肤色用品(使用防晒乳液）。

描述

风险因素

过敏反应

头发色素沉着减少

皮肤质地不均 

白斑病

18

1 结果
检测到
风险标志物

基因: SLC24A5

基因型: GG

正常能力
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黑斑

典型症状

推荐的干预措施

中年和老年人口皮肤白皙暴露在紫外线下

有几种家庭疗法可以帮助淡化或去除晒斑，例如使用芦荟、食用维生素C、绿茶和柠檬汁。可以通过涂抹SPF防晒霜来保护裸露的皮肤，因为它可以作为抵御紫外线 (UV) 辐射的屏障。

描述

风险因素

平坦和椭圆形的色素沉着区域

棕褐色至深棕色

尺寸范围从雀斑尺寸到�.�英寸直径

可以合并，使它们更加引人注目

黑斑是皮肤色素沉着过度，皮肤区域形成褐色斑点。它可以指示皮肤损伤和老化。虽然黑斑不会对个人造成健康风险，但可以通过限制皮肤暴露于紫外线（UVA和UVB）来预防。研究表明，如果长时间暴露在紫外线下，基因变异会增加黑斑变成恶性的风险。

2 结果
检测到
风险标志物

基因: IRF4

基因型: CC

基因: MC1R

基因型: AG

正常风险
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晒黑反应

典型症状

推荐的干预措施

晒黑是皮肤因紫外线(UV)辐射而变黑的过程。黑色素是使皮肤颜色变深的产物，它的产生取决于基因遗传因素。暴露于紫外线辐射会加速皮肤过早老化并增加患皮肤癌的风险。晒黑反应降低可能导致晒伤和皱纹, 而容易晒黑的人可能从阳光中获取较少的维生素D，从而增加维生素D缺乏的风险。

影响所有年龄段的人皮肤白皙暴露在紫外线下

虽然晒黑反应是人体保护皮肤的防御机制，但可以通过使用紫外线(UV)阻挡乳液和覆盖皮肤来避免过度晒黑，以避免阳光照射的有害影响。口服维生素C、维生素E和维生素A的补充剂，以及通过摄入多不饱和脂肪酸来减少炎症反应也有帮助。

描述

风险因素

晒黑反应会导致皮肤在暴露于紫外线不久后变黑，或延迟晒黑，这可能需要数天才能显现出来。4 结果
检测到
风险标志物

基因: SLC24A5

基因型: GG

基因: SLC45A2

基因型: CC

基因: SLC45A2

基因型: TC

基因: TYR

基因型: CC

正常反应
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静脉曲张

典型症状

推荐的干预措施

静脉曲张是一种以扩大、扩张的静脉充满血液为特征的疾病。这通常会影响腿部，并且可以看见为扩张的紫线。当静脉瓣膜功能不正常时，将会发生静脉曲张，导致血液聚集在静脉而不是流向心脏。在严重的情况下，这种情况可能导致血栓栓塞，造成中风或肺栓塞。静脉曲张的潜在原因包括基于遗传、肥胖和怀孕。

老年人口在女性中比在男性中更常见肥胖症怀孕长时间站立或坐着

静脉曲张可以使用非侵入性手术进行治疗，无需住院。进行锻炼、减肥和避免长时间站立等自我保健措施可以防止静脉曲张恶化。在严重的情况下，医生可能会建议进行硬化疗法（将溶液直接注入静脉）以减少静脉曲张的出现。

描述

风险因素

深紫色或蓝色静脉

静脉出现扭曲和凸起

小腿跳动、肿胀或肌肉痉挛

久坐或站立后疼痛加剧

1 结果
检测到
风险标志物

基因: MTHFR

基因型: TT

正常风险
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健 康 和 营 养

为了追求更好的健康，您需要对自己的身体有更深入的了解。 基因筛查可以识别可能影响您生活质量的健康和健身特征。 有了这些信息，您就可以与健康或营养从业者有密切的合作，制定合适的健康管理计划，最大限度地提高您的长期健康和福祉，因为一分预防总比一分治疗好。SAM
PLE
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阿基里斯跟腱病

典型症状

推荐的干预措施

当跟腱出现肿胀和疼痛时，就会发生跟腱病。这可能是因为小腿肌肉长时间受压或突然运动造成的。它也可能是由负责结缔组织发育的基因发生变化引起的。跟腱病的常见伤害包括炎症、肌腱撕裂甚至肌腱断裂。

肥胖症高血压第二型糖尿病长期使用类固醇肌腱病家族史

主要可以通过让您的身体有时间恢复来预防跟腱病。如果您积极参加运动或健身，每周休息 � 至 � 天，并且每年暂停您的运动 � 至 � 个月。确保您还在锻炼期间加入增强力量和平衡的功能性的例程。运动前后的热身和降温也有帮助。食用富含蛋白质、绿色蔬菜、钙、维生素D和镁的食物来补充锻炼，购买优质鞋履也有助于降低跟腱病的风险。

描述

风险因素

足跟痛

肌腱僵硬

脚踝后部肿胀

移动脚踝时发出刺耳的噪音

5 结果
检测到
风险标志物

基因: CASP8

基因型: GG

基因: COL5A1

基因型: AC

基因: COL5A1

基因型: TC

基因: GDF5

基因型: AG

基因: TNC

基因型: AA

风险略低
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脂联素水平

典型症状

推荐的干预措施

风险随年龄增加糖尿病家族史肥胖症久坐不动的生活方式

研究显示，较高的脂联素水平具有抗糖尿病和抗氧化作用。在血液中含有更高水平的它可能是有益的。高纤维食物、鱼、定期运动、咖啡因和姜黄素与体内更高的脂联素水平有关。

描述

风险因素

低脂联素水平没有明显的体征和症状。

脂联素是一种对身体的炎症反应很重要的激素，它在炎症反应和抗氧化应激保护中发挥着关键作用。它还调节葡萄糖水平和脂肪酸代谢。低水平的脂联素与代谢紊乱有关，其中包括肥胖症、高血压和第二型糖尿病等疾病。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: CDH13

基因型: TG

基因: CDH13

基因型: TG

基因: Intergenic

基因型: GG

正常水平
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强直性脊柱炎

典型症状

推荐的干预措施

强直性脊柱炎是一种慢性炎症性疾病，可能导致脊柱的小骨逐渐融合，最终引起僵硬和活动受限。它通常始于间歇性的下背部疼痛和僵硬，可能会逐渐加重。随着疾病的进展，腰椎的活动可能受到限制。强直性脊柱炎在男性中更为常见。

青壮年（发病通常发生在青春期晚期或成年早期）在男性中比在女性中更常见

描述

风险因素

腰痛和僵硬

髋关节、关节和颈部疼痛

呼吸困难

腹痛和腹泻

如果及早发现强直性脊柱炎，就可以进行有效的干预。这可以通过了解与生活方式和饮食相关的风险因素来实现。事实证明，早期干预可有效预防或延缓身体畸形的发生。

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ERAP1

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: AG

低风险

SAM
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前交叉韧带断裂

典型症状

推荐的干预措施

前交叉韧带（ACL）是稳定膝关节的两条关键韧带之一。ACL的撕裂会导致膝关节不稳，使站立和行走变得困难。这类损伤通常发生在涉及突然停顿、转向或跳跃的高强度运动中。随着时间的推移，膝关节不稳会增加患骨关节炎的风险。

年轻在女性中比在男性中更常见参与接触性运动（足球、橄榄球、篮球、体操）身体状况不佳

在进行任何运动之前，通过充分热身和拉伸可以预防前交叉韧带(ACL)损伤。虽然加强膝盖周围的肌肉可以帮助保护ACL，但当我们在疲劳时超越身体负荷极限，它仍然会受伤。健康的饮食也有助于保护关节及其相关结构。在运动时，穿戴合适的鞋类和防护装备可以帮助保护ACL。

描述

风险因素

膝盖爆裂感

全范围运动丧失

剧烈疼痛和快速肿胀

沿着关节线的压痛

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ACAN

基因型: TT

基因: MMP12

基因型: TT

风险略低
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咖啡因代谢

典型症状

推荐的干预措施

肝脏疾病抽烟过度饮酒服用某些药物饮食

虽然咖啡因敏感的症状轻微且无害，但长时间的症状可能对健康有害。建议那些有敏感性的人减少咖啡因的摄入量。

描述

风险因素

咖啡因是世界上使用最广泛的兴奋剂。它存在于咖啡、茶和可乐等饮料中，甚至存在于巧克力等食品中。它通过阻断中枢神经系统中的腺苷受体来提高警觉性。然而，对于那些对咖啡因敏感的人来说，它会导致失眠、头痛、焦虑、烦躁甚至心悸等问题。

头痛

失眠

紧张/焦虑

心悸

1 结果
检测到
风险标志物

基因: CYP1A2

基因型: AA

正常代谢
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钙代谢

典型症状

推荐的干预措施

钙对骨骼发育和细胞信号传导至关重要。钙摄入不足可能导致生长受阻、肌肉痉挛、骨质脆弱，甚至抑郁。低钙血症（钙吸收不良）可能影响各个年龄段的人群，导致骨量减少并减缓整体生长。

女性的风险高于男性对富含钙的食物不耐受某些药物荷尔蒙变化

治疗和处理体内钙含量低于平均水平的情况包括增加富含钙质的食物或补充剂的摄入量，以帮助增加体内的钙含量。

描述

风险因素

容易骨折

肌肉痉挛

手、脚和脸麻木/刺痛

脆弱易碎的指甲

3 结果
检测到
风险标志物

基因: CASR

基因型: AG

基因: CYP24A1

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: CC

正常代谢

SAM
PLE

 R
EPORT



28

碳水化合物代谢

典型症状

推荐的干预措施

碳水化合物是我们饮食中最丰富的营养素，存在于谷物、面包、豆类和根茎类蔬菜中。遗传因素会影响碳水化合物的代谢，导致难以消化或吸收。这可能会增加碳水化合物吸收不良、肥胖和�型糖尿病等疾病的风险。

超重或肥胖糖尿病代谢综合征

除非有任何严重的潜在疾病，碳水化合物代谢不良的人应该食用碳水化合物含量较低但富含蛋白质等营养素的食物。这些包括瘦肉、鱼、蛋、绿叶蔬菜、谷物和奶制品。此外，建议监测碳水化合物摄入量，以避免血糖波动，并进行规律的运动保持健康。

描述

风险因素

未能适当增加体重

低血糖症

肾脏缺陷

肝功能障碍

4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: PLIN1

基因型: AT

基因: PLIN1

基因型: TC

基因: TAS1R2

基因型: CC

低代谢
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胡萝卜素水平

典型症状

推荐的干预措施

胡萝卜素是光合色素，使蔬菜和真菌呈现红色、橙色和黄色。β-胡萝卜素是人类饮食中最常摄取的形式，既是维生素A的前体，又具有抗氧化作用。影响β-胡萝卜素代谢的基因变异可能导致胡萝卜素血症，这种情况会引起皮肤发黄。

素食孕妇或哺乳期妇女

描述

风险因素

获得足够的β-胡萝卜素对于维生素A的产生、眼睛、肺、皮肤健康和认知功能很重要。它还有助于降低患某些癌症的风险。β-胡萝卜素的良好来源是胡萝卜、甘薯、南瓜、菠菜和生菜。

腹部疼痛

疲劳

皮肤发痒

体重减轻

3 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TG

基因: SCARB1

基因型: TT

基因: SCARB1

基因型: TT

中等水平
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辅酶Q��

典型症状

推荐的干预措施

辅酶Q��，通常称为CoQ��，是一种存在于体内的天然营养素，是一种负责以三磷酸腺苷(ATP)形式产生能量的分子。它还有效于新陈代谢，并作为一种抗氧化剂保护细胞免受损害。CoQ��能从许多食物中索取，例如肉类、鱼类和坚果。

年龄较大营养缺乏，例如维生素B�疾病导致组织需求增加

众所周知，食用或补充辅酶 Q�� (CoQ��) 会产生积极的效果。它已被证明可以改善充血性心力衰竭患者的症状，甚至可以降低糖尿病患者的低密度脂蛋白胆固醇水平。您可以从菠菜、花椰菜、西兰花、猪肉、牛肉、鸡肉、豆类、坚果和鱼中获取辅酶 Q��。

描述

风险因素

处理压力的能力下降

身体极度疲劳

记忆力减退

情绪波动

1 结果
检测到
风险标志物

基因: NQO1

基因型: AG

正常水平
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胶原蛋白形成

典型症状

推荐的干预措施

胶原蛋白是人体中含量最丰富的蛋白质。它占人体所有蛋白质的三分之一左右。它存在于结缔组织中，例如皮肤、骨骼、肌肉和肌腱。它起到支架的作用，将体内的结缔组织固定在一起。基因遗传在调节胶原蛋白的形成及其降解中扮演重要的角色。

�� 岁及以上维生素C缺乏症抽烟糖尿病

可以通过摄入维生素C、脯氨酸、甘氨酸和铜等营养物质来增加胶原蛋白的产生。这些营养素可以很容易地从我们经常食用的食物中吸收。肉类和豆类等富含蛋白质的食物也有助于胶原蛋白的产生。

描述

风险因素

骨骼脆弱

关节痛

丧失某些肌腱功能

皮肤失去紧致度和弹性

2 结果
检测到
风险标志物

基因: COL1A1

基因型: CC

基因: COL3A1

基因型: GG

正常形成
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脑震荡

典型症状

推荐的干预措施

当大脑受到猛烈的突然力量伤害时，就会产生脑震荡。它被归类为轻度创伤性脑损伤。这种情况常见于参加美式足球、橄榄球和拳击等运动的运动员。它们通常不会危及生命，但需要立即就医。

跌倒发生事故曾经有过脑震荡史参与高风险运动

防止头部突然猛烈移动对于预防脑震荡至关重要。使用头盔和婴儿汽车座椅等安全设备有助于减轻脑震荡。尽量减少参加橄榄球和拳击等高接触运动有助于降低风险。但是，如果您积极参与其中，建议采取适当的预防措施。

描述

风险因素

对创伤性事件失忆

视力模糊

头晕

耳鸣

3 结果
检测到
风险标志物

基因: APOE

基因型: CC

基因: APOE

基因型: TG

基因: APOE

基因型: TT

风险略低
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排毒能力

典型症状

推荐的干预措施

污染肝病过度饮酒

排毒是身体的一个持续过程。但是，某些习惯可以让您的身体有时间恢复，并有助于整个过程。这些习惯包括获得充足的优质睡眠、保持水分、锻炼以及限制糖、盐和酒精的摄入量。

描述
异生素代谢，通常称为排毒，是人体清除异物的自然过程。这些异物包括抗生素、污染物和食品添加剂。身体会迅速处理它们，主要是在肝脏中，并通过尿液、粪便和汗液排出体外。这些物质在体内的积累会对细胞和DNA造成损害。

风险因素

体重振荡

持续疲劳

过度便秘或腹泻

消化不良

6 结果
检测到
风险标志物

基因: COMT

基因型: AA

基因: CYP17A1

基因型: AG

基因: CYP2C19

基因型: AG

基因: CYP2D6

基因型: AG

基因: GSTO1

基因型: AC

基因: GSTO2

基因型: AG

正常能力
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耐力运动表现

典型症状

推荐的干预措施

耐力是身体在较长时间内维持一定水平活动的能力。在身体中，这被定义为肌肉抵抗疲劳的能力。耐力通常是肌肉、心血管和呼吸系统健康的结合。这可以被继承并被教练识别为“天赋”。它也可以通过适当和合适的锻炼方式进行训练。

肥胖症缺乏运动过度食用不健康的食物患有糖尿病、心血管疾病或呼吸系统疾病

提高耐力表现需要加强肌肉、肺和心血管系统。建议食用富含蛋白质和营养素的强健健康饮食来增加肌肉体积。跑步、跳绳和游泳等有氧运动有助于增强肺部力量和心血管健康。

描述

风险因素

耐力运动表现没有明显的迹象和症状。5 结果
检测到
风险标志物

基因: TFAM

基因型: GG

基因: KDR

基因型: TA

基因: PPARGC1A

基因型: TC

基因: COL6A1

基因型: CC

基因: ACSL1

基因型: AG

增强表现
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能源利用率

典型症状

推荐的干预措施

身体通过利用能量正常运作。在身体的运作过程中，能量储备以三磷酸腺苷(ATP)的形式转移和储存。这些分子主要存在于线粒体中。使用和补充能量的能力取决于个人的心血管、呼吸和消化系统健康状况。至今已经确定了多个基因具有可以影响运动表现的能量容量和利用率。

影响能源利用的疾病，例如糖尿病和呼吸系统疾病肥胖症不良饮食和缺乏必要的营养素久坐不动的生活方式压力

通过循序渐进的训练可以优化体内适当的能量利用。开始时，建议每周进行三到五次每次至少��到��分钟的中等强度体育锻炼。美国运动医学学院的这项建议不包括花在热身和放松上的时间。

描述

风险因素

能量利用没有明显的迹象和症状。2 结果
检测到
风险标志物

基因: IGF1

基因型: CC

基因: PPARG

基因型: CC

正常利用率
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青光眼

典型症状

推荐的干预措施

青光眼是一种常见的眼部疾病，其中连接眼睛和大脑的视神经受损。它通常是由眼睛前部积聚的液体引起的，这会增加眼睛内部的压力。如果不及早诊断和治疗，青光眼会导致视力丧失。基因研究表明，超过��%的青光眼具有很强的遗传性，尤其是在兄弟姐妹之间。

视神经受损眼压眼睛引流系统故障家族病史

请咨询医生以了解治疗方案，这可以包括处方眼药水、口服药物、激光治疗、手术或多种方法的组合。激光疗法、滤过手术、引流管和微创青光眼手术是通常用于治疗青光眼的手术的一些例子。

描述

风险因素

侧面视力逐渐丧失

灯光周围的光晕

眼睛发红

剧烈的眼痛

36

1 结果
检测到
风险标志物

基因: LOXL1

基因型: GG

风险略低
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麸质敏感度

典型症状

推荐的干预措施

麸质不耐症是指一个人在食用麸质后生病的情况。 出现的症状与乳糜泻相似，但出现这些症状的人对该病的检测结果未呈阳性。麸质是一种存在于许多食物中的蛋白质，尤其是小麦、黑麦和大麦。另一个通常用来指代这种情况的名称是非腹腔麸质敏感性 (NCGS)。

乳糜泻非腹腔麸质敏感性小麦过敏麸质性共济失调

目前尚无治疗麸质不耐症的方法。大多数人通过遵循无麸质饮食来缓解症状。您应该与您的医疗保健提供者和营养师一起制定您的饮食计划。您还可以咨询您的医疗保健提供者，了解如何在您的饮食中添加益生菌。

描述

风险因素

腹痛

贫血

腹胀或胀气

腹泻或便秘

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TT

敏感度降低
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花粉过敏

推荐的干预措施

花粉症是由对过敏原、无害的室外或室内物质的过敏反应引起的，身体认为这些物质可能有害。更常见的是对植物花粉的过敏反应，当花粉接触到嘴、鼻子、眼睛和喉咙时就会发生过敏反应。即使症状与感冒相似, 花粉症不是由病毒引起。

对花粉过敏对植物过敏污染

避免接触花粉，如关上窗户以尽量减少花粉和灰尘的进入、在户外戴墨镜遮住眼睛、在接触任何动物后洗手、并在室内使用除湿机控制霉菌生长。

描述

风险因素

打喷嚏/咳嗽

流鼻涕或鼻塞

眼睛发痒或流泪

喉咙、嘴巴、鼻子和耳朵发痒

典型症状

0 结果
检测到
风险标志物

低风险
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高密度脂蛋白胆固醇

典型症状

推荐的干预措施

高密度脂蛋白(HDL)通常被称为“好胆固醇”。这是因为血液中的高密度脂蛋白被认为是“运输”蛋白质，有助于将低密度脂蛋白运输到肝脏进行处理和消除。较高水平的高密度脂蛋白与更好的心血管健康和较低的动脉粥样硬化风险有关。高密度脂蛋白对包括心血管疾病和代谢疾病在内的疾病具有保护作用。

超重或肥胖高血压抽烟过度饮酒

高密度脂蛋白胆固醇水平受遗传影响。然而，健康的饮食也有助于提高血液中高密度脂蛋白的水平。食用富含Omega-�脂肪酸和可溶性纤维的食物与高密度脂蛋白水平的升高有关。限制饱和脂肪和反式脂肪也有助于增加高密度脂蛋白。经常锻炼也很有帮助。

描述

风险因素

高胆固醇没有明显的体征和症状。检测通常通过血液筛查来完成。5 结果
检测到
风险标志物

基因: ABCA1

基因型: TC

基因: CETP

基因型: CC

基因: CETP

基因型: CC

基因: LIPC

基因型: CC

基因: LIPC

基因型: GG

正常水平
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高血糖（高血糖症）

典型症状

推荐的干预措施

第二型糖尿病的家族史超重或肥胖内分泌状况胰腺疾病

为降低高血糖的风险，建议每天保持低糖和简单碳水化合物的饮食，并吃高纤维和蛋白质的食物。还建议经常锻炼并定期监测血糖。咨询医生并获得适当的药物治疗也是被建议的。

描述

风险因素

高血糖症是由于胰岛素抵抗或缺乏引起的。它的特征是血液中葡萄糖水平升高。它最常与糖尿病有关，但也可能存在于未患糖尿病的个体中。它是代谢综合症的一种。如果不及时治疗，可能会导致糖尿病和其他并发症。

尿频

手指和脚趾麻木和疼痛

皮肤伤口愈合缓慢

频繁的皮肤感染

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: AG

正常风险
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高甘油三酯

典型症状

推荐的干预措施

高甘油三酯血症的特点是血浆甘油三酯水平升高。甘油三酯是一类常见的脂肪，用于储存能量，并在体内循环。它通常是由遗传相关疾病引起的，例如高脂血症和酶缺乏症。这种情况也可能由药物和肥胖引起。高甘油三酯水平会增加心脏病发作、高血压、胰腺炎和中风等疾病的风险。

风险随年龄增加肥胖症抽烟久坐不动的生活方式富含饱和脂肪和反式脂肪的饮食过度饮酒

高甘油三酯血症可以通过避免食用富含饱和脂肪和精制碳水化合物的食物来减轻。 定期锻炼也有所帮助。

描述

风险因素

高甘油三酯没有明显的体征和症状。 检测通常通过血液筛查来完成。4 结果
检测到
风险标志物

基因: ZPR1

基因型: GC

基因: GCKR

基因型: TT

基因: GALNT2

基因型: GG

基因: APOA5

基因型: AG

正常风险
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同型半胱氨酸代谢

典型症状

推荐的干预措施

同型半胱氨酸是体内含量丰富的氨基酸。它很容易从食物中吸收，主要是肉类。它在与DNA和蛋白质合成相关的代谢途径中起着至关重要的作用。然而，高水平的同型半胱氨酸可能对身体有害，常见于心血管疾病、中风和神经认知障碍的早期发展过程中。高同型半胱氨酸的常见原因是遗传缺陷和维生素B摄入量低。

冠状动脉心脏疾病高血压牛皮癣肾脏疾病

同型半胱氨酸水平可以通过增加富含维生素B的食物（如谷物、水果和蔬菜）的摄入量来控制。补充锌和谷胱甘肽也有助于控制同型半胱氨酸水平。

描述

风险因素

头晕和疲劳

舌头或口腔溃疡

苍白的肤色

四肢刺痛感

4 结果
检测到
风险标志物

基因: BHMT

基因型: AG

基因: CBS

基因型: TC

基因: MTHFD1

基因型: AG

基因: MTR

基因型: AA

正常代谢
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炎症反应

典型症状

推荐的干预措施

炎症是身体自我修复和保护的自然过程。在炎症期间，身体会增加流向受影响区域的血流量，从而输送更多抗体和其他蛋白质，以消除感染并促进愈合。然而，慢性炎症可能对身体有害，引发调节失衡，甚至增加患癌风险。

影响所有年龄段的人糖尿病免疫抑制自身免疫性疾病

食用正确的抗炎食物对于预防关节炎和癌症等重大疾病至关重要。 抗炎饮食包括橄榄油、高纤维食物、坚果、多脂鱼、西红柿、绿叶蔬菜和水果，如橙子和蓝莓。

描述

风险因素

受伤部位的皮肤发红

疼痛或压痛

肿胀

发红

6 结果
检测到
风险标志物

基因: IL8

基因型: TC

基因: IL6R

基因型: TC

基因: IL2

基因型: CC

基因: IL1A

基因型: CC

基因: IL15RA

基因型: AC

基因: CRP

基因型: CC

正常反应
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乳糖不耐症

典型症状

推荐的干预措施

乳糖不耐症的特征是对乳糖的消耗产生不良反应，乳糖是牛奶和其他乳制品中的主要碳水化合物。它是由于缺乏乳糖酶引起的。因此，乳糖不耐症患者无法消化乳糖，从而导致胃部不适，或者更严重的反应是腹泻。

影响所有年龄段的人非洲、亚洲、西班牙裔和美洲印第安人后裔早产小肠疾病

乳糖不耐症可以通过用大豆或杏仁奶等替代品代替含乳糖的饮料和食物来控制。也可以服用乳糖酶补充剂或益生菌来减轻不耐受。

描述

风险因素

腹泻

恶心

胃痉挛

胀气

2 结果
检测到
风险标志物

基因: MCM6

基因型: CC

基因: MCM6

基因型: GG

较高倾向
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低密度脂蛋白胆固醇

典型症状

推荐的干预措施

中老年超重或肥胖糖尿病家族病史吸烟富含饱和脂肪和反式脂肪的饮食

生活方式的改变对于降低低密度脂蛋白胆固醇水平很重要。人们应该限制饱和脂肪的摄入量，多吃富含 omega-� 脂肪酸的食物。定期运动有助于提高高密度脂蛋白(HDL)，这对健康有益。吸烟和饮酒习惯会造成严重的健康问题，因此应加以限制。

描述

风险因素

胆固醇水平没有明显的体征和症状。 检测通常通过血液筛查来完成。

低密度脂蛋白（LDL），通常被称为“坏胆固醇”，是一组负责在体内运输胆固醇的脂蛋白。高水平的低密度脂蛋白是动脉堵塞斑块的主要来源，通常与动脉粥样硬化（动脉硬化）、心血管疾病、高血压和代谢紊乱的风险增加有关。

2 结果
检测到
风险标志物

基因: CR1L

基因型: TG

基因: Intergenic

基因型: CC

水平增加
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长寿

典型症状

推荐的干预措施

衰老是一个自然的渐进过程，表现为细胞功能随时间逐渐退化。寿命受端粒缩短、遗传因素和生活方式等因素影响。虽然衰老本身并非疾病，但它会增加患心血管疾病、骨质疏松症和神经退行性疾病的风险。

抽烟肥胖症过度饮酒不良的饮食习惯缺乏运动

具有长寿基因标记的人不能认为这是理所当然的，而是要继续保持健康的生活方式和饮食习惯。那些沉迷于吸烟和饮酒习惯的人尽管拥有长寿基因标记，也会更容易患病。

描述

风险因素

长寿没有明显的迹象和症状。4 结果
检测到
风险标志物

基因: FOXO3

基因型: CC

基因: FOXO3

基因型: TT

基因: Intergenic

基因型: TG

基因: TOMM40

基因型: AA

寿命较长
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最大攝氧量（VO� Max)

典型症状

推荐的干预措施

VO� max被认为是一个人在运动中可以利用的最大能量。所有人类生物过程都需要氧气来产生能量，以供他们进行日常活动。接受定期运动训练的人往往具有更高的VO�最大水平。因此，最大摄氧量水平与一个人的耐力表现直接相关。

�� 岁及以上在女性中比在男性中更常见家族病史超重或肥胖糖尿病高脂肪或低纤维饮食

增加VO� max是为了增加一个人在剧烈体育锻炼期间的耐力。提高最大摄氧量的一些方法是进行高强度间歇训练，并在单次锻炼中转换为有氧运动。这些锻炼有助于增强心肌并增加每次心跳时泵送的血容量。

描述

风险因素

VO� Max 水平没有明显的体征和症状。3 结果
检测到
风险标志物

基因: PPARGC1A

基因型: TC

基因: ADIPOQ

基因型: TG

基因: PPARA

基因型: CC

增强容量
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骨关节炎

典型症状

推荐的干预措施

骨关节炎（OA）是一种退行性关节疾病，由于缓冲骨端的软骨逐渐磨损而发生。这会导致关节疼痛、肿胀，并减少活动能力。骨关节炎常见于手部、肘部、膝盖和髋部。虽然任何年龄都可能发生，但��岁以后更为常见，且女性比男性更容易受影响。

关节受伤，即使是多年前发生的关节反复受压骨骼畸形某些代谢疾病，包括糖尿病基因遗传学年龄较大性别（女性风险更高）肥胖症

骨关节炎无法逆转，但可以通过治疗来缓解症状。物理治疗和药物治疗都有助于缓解症状，主要是疼痛。个人可以通过积极的生活方式和保持健康的体重来避免骨关节炎的风险。

描述

风险因素

受影响的关节在运动期间或运动后受伤

骨刺会在关节周围形成，引起刺痛感

关节失去灵活性

关节周围软组织发炎引起的肿胀

3 结果
检测到
风险标志物

基因: GDF5

基因型: AG

基因: MCF2L

基因型: AA

基因: COL6A4P1

基因型: TC

低风险
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骨质疏松症

典型症状

推荐的干预措施

当身体流失骨矿物质密度时，就会发生骨质疏松症，导致骨骼变弱。在严重的情况下，骨头很容易因跌倒或轻微颠簸而折断。研究表明，��岁以上的女性易患此病。骨组织的新陈代谢和钙的缺乏已被确定为与骨质疏松症有关。

�� 岁及以上超重或肥胖在女性中比在男性中更常见钙缺乏症

骨质疏松症的风险随着年龄的增长而增加。然而，一些生活习惯可有效改善骨量，从而降低患骨质疏松症的可能性。人们应该定期锻炼并维持健康的饮食，以获得钙和维生素D等所有必需营养素，从而改善骨骼健康。

描述

风险因素

脆性相关骨折

随着时间的推移身高降低

腰痛

弯腰姿势

3 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: JAG1

基因型: AG

基因: SPTBN1

基因型: GG

低风险
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疼痛耐受性

典型症状

推荐的干预措施

每个人的疼痛耐受力都是独一无二的，并受到各种遗传和环境因素的影响。除此之外，期望和过去的经历也会影响个人对疼痛的感受。对疼痛的敏感性增加是发生慢性疼痛的危险因素，慢性疼痛是一种常见但使人衰弱的疾病。个人对疼痛的敏感性至关重要，因为运动损伤可能会导致不同的疼痛状况。 

女性的疼痛阈值较低失眠沮丧压力

疼痛耐受性和阈值因人而异，因为它取决于神经和大脑的相互作用。有几种方法可以提高一个人的疼痛耐受力，例如练习瑜伽、有氧运动和生物反馈疗法。

描述

风险因素

疼痛的感觉因人而异，因此很难准确衡量。1 结果
检测到
风险标志物

基因: FAAH

基因型: AC

耐受性提高
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多不饱和脂肪酸

典型症状

推荐的干预措施

多不饱和脂肪酸(PUFA)参与胆固醇代谢。它们是健康的脂肪，可以帮助降低体内的低密度脂蛋白（坏）胆固醇，让它不会阻塞动脉。PUFA包括omega-�和omega-�脂肪酸，它们对细胞生长和各种身体功能至关重要。这些脂肪酸只能从食物中获取，因为人体不会产生它们。

影响所有年龄段的人饮食消耗

多不饱和脂肪酸(PUFA)可以从食用鲑鱼和沙丁鱼等野生鱼类中天然地获得。然而，PUFA只能适量服用。尽量避免摄入高含量的PUFA。

描述

风险因素

高多不饱和脂肪酸水平没有明显的迹象和症状。 检测通常通过血液筛查来完成。2 结果
检测到
风险标志物

基因: FADS2

基因型: GG

基因: FADS1

基因型: TT

正常水平
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强力运动表现

典型症状

推荐的干预措施

强力型运动可以在短时间内产生强烈的肌肉收缩。长时间的肌肉收缩可能导致疲劳和肌肉无力。肌肉收缩的持续时间会影响个人进行力量锻炼的能力。通过渐进式力量训练，可以增加肌肉力量并改善身体表现。这些改进可以提高一个人的生活质量。

睡眠质量差生理压力缺乏必需的营养

强力型运动的表现需要长时间的训练才能建立起强大的肌肉收缩能力。一些需要爆发力和力量的活动，有利于力量训练，包括跳跃、投掷、摔跤、独木舟、皮划艇和体操。

描述

风险因素

您可能会发现某些类型的运动比其他类型的运动更适合您。4 结果
检测到
风险标志物

基因: ACTN3

基因型: TT

基因: AGT

基因型: AG

基因: UCP2

基因型: TC

基因: UCP2

基因型: GG

增强表现
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呼吸道感染 - 严重程度

典型症状

推荐的干预措施

一些患有呼吸道感染的人可能会出现更严重甚至危及生命的情况，例如急性呼吸窘迫综合征。基因遗传差异可能是这些不同结果中的其中原因。根据您拥有的基因变异，您可能更容易出现免疫系统受损的风险，这可能会导致呼吸道感染的严重反应。

营养不良维生素 A 缺乏症接触空气污染抽烟

保持良好的饮水习惯、定期锻炼、均衡饮食和压力管理。另外，可以做深呼吸练习来增强肺功能。进行有氧运动（快走、慢跑）可以提高肺活量和免疫功能。

描述

风险因素

头晕或意识丧失

频繁且剧烈的咳嗽

高烧

喘息或呼吸困难

6 结果
检测到
风险标志物

基因: LTA

基因型: AA

基因: IL6

基因型: GC

基因: TNF

基因型: GG

基因: ADIPOQ

基因型: AA

基因: ADIPOQ

基因型: TC

基因: ABO

基因型: CC

风险降低
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呼吸道感染 - 易感性

典型症状

推荐的干预措施

住在拥挤的地方有其他现有的健康状况免疫力低抽烟

描述

风险因素

对呼吸道感染的易感性取决于与个人相关的风险因素（包括基因遗传学、既往疾病和与健康相关的行为）。一些患上呼吸道感染的人病得如此严重，而另一些人几乎没有察觉到感染，其中的原因是由于对传染性炎症疾病的易感性程度不同。

不要与生病的人近距离接触，避免去人多的地方。经常洗手或使用洗手液。尽量避免触摸眼睛、鼻子和嘴巴。遵循良好的健康习惯、适当的营养、锻炼制度等，提高您的免疫力。

容易被他人感染

经常患呼吸道感染

反复感染

有不同类型的感染

6 结果
检测到
风险标志物

基因: OAS1

基因型: AG

基因: MUC5B

基因型: GG

基因: IFNG

基因型: TA

基因: CD209

基因型: AA

基因: CD14

基因型: AG

基因: FCGR2A

基因型: AG

易感性降低
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类风湿关节炎

典型症状

推荐的干预措施

类风湿性关节炎是一种针对关节膜的自身免疫性疾病；其中，关节内壁发炎，导致关节组织受损。这种疾病的主要原因包括遗传和感染。症状可在活跃期出现，称为耀斑，症状减轻时可缓解。它通常在��岁以后开始，女性比男性更容易患此病。

中年在女性中比在男性中更常见家族病史抽烟肥胖症

通过规律的运动和均衡的营养摄入可以延缓类风湿性关节炎的发作。鱼油、月见草油和黑加仑籽油等补充剂有助于预防类风湿性关节炎的风险。

描述

风险因素

关节疼痛或酸痛

身体两侧症状相同

关节僵硬

关节压痛和肿胀

4 结果
检测到
风险标志物

基因: STAT4

基因型: TG

基因: CD244

基因型: TC

基因: CD244

基因型: AG

基因: PADI4

基因型: TC

低风险

SAM
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盐敏感性高血压

典型症状

推荐的干预措施

高血压是一种可能导致中风或心脏病发作的疾病。当动脉壁的血压超过���毫米汞柱（收缩压）和��毫米汞柱（舒张压）时，就会发生这种情况。这种情况是由多种因素引起的，其中包括因摄入过多盐分导致的高水潴留，这会增加血容量并改变动脉状况。

中老年高血压和/或心血管疾病家族史超重或肥胖

人们可以通过保持低钠高钾饮食来降低血压升高的风险。人们还应该摄入足够的钙、钾和镁，同时维持积极的生活方式并保持健康的体重。

描述

风险因素

盐摄入量增加会导致血压升高

耳朵、胸部或颈部砰砰作响

心跳不规律或呼吸困难

剧烈头痛或流鼻血

6 结果
检测到
风险标志物

基因: ADD1

基因型: TT

基因: AGT

基因型: AG

基因: AGTR1

基因型: AG

基因: CLCNKA

基因型: AA

基因: LTBR

基因型: TT

基因: SCNN1G

基因型: CC

风险增加
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硒

典型症状

推荐的干预措施

硒是一种微量矿物质，可制造称为抗氧化酶的蛋白质，可防止氧化应激。它还在调节控制我们的肌肉和消化功能的甲状腺激素方面发挥作用。缺乏这种矿物质会导致DNA损伤，还会影响心脏和神经系统。长期缺乏会导致抑郁、焦虑和痴呆等病症。

一般人群克罗恩病肾脏疾病

硒缺乏症的第一线治疗是多吃含硒量高的食物。硒只能从饮食中获取。富含硒的食物包括牡蛎、内脏肉、金枪鱼、巴西坚果和鸡蛋。

描述

风险因素

不育症

肌肉无力

精神迷雾

免疫系统减弱

1 结果
检测到
风险标志物

基因: SEPP1

基因型: CC

正常水平
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软组织损伤

典型症状

推荐的干预措施

剧烈运动可能会导致肌肉、韧带和肌腱的软组织损伤，从而导致疼痛、肿胀和瘀伤。受到软组织损伤的倾向是因为遗传和环境因素。训练前应进行轻度运动或热身，以防止特定区域的软组织受伤。

影响所有年龄段的人积极参加体育活动

身体保持良好的状态有助于避免各种软组织损伤。运动前拉伸肌肉有助于让肌肉为活动做好准备并降低受伤风险。其他防止受伤的方法包括保持良好的姿势和穿合适的鞋子。

描述

风险因素

受伤部位出现肿块

肌肉痉挛或无力

疼痛和肿胀

明显的瘀伤

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CCL2

基因型: CC

基因: COL5A1

基因型: TC

基因: IGF2

基因型: CG

基因: IGF2

基因型: TG

低风险
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运动诱发心脏骤停

典型症状

推荐的干预措施

心脏骤停是心脏突然停止跳动，并且还会有呼吸困难和丧失意识的情况。长时间的心脏骤停可能会导致死亡，因为血液无法为器官提供足够的氧气和营养。心肌病、先天性心脏缺陷、低钾水平、糖尿病和遗传病等疾病都与心脏骤停有关。

在男性中比在女性中更常见心血管疾病家族史抽烟高血压高血胆固醇肥胖症糖尿病不活跃的生活方式

那些有心脏骤停基因遗传倾向的人应该定期地进行心脏检查。除此之外，如果这种致命疾病的遗传风险较高，则应避免竞技运动和剧烈运动。建议保持健康的生活方式和均衡饮食。

描述

风险因素

突然倒下

没有脉搏

没有呼吸

丧失意识

3 结果
检测到
风险标志物

基因: BAZ2B

基因型: TC

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TC

低风险
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类固醇激素代谢

典型症状

推荐的干预措施

类固醇激素是充当激素的类固醇。它们有助于性成熟、新陈代谢和身体发育。类固醇激素是由肾上腺产生的，这有助于调节碳水化合物代谢、钠和钾水平。主要的类固醇激素包括雌激素、雄激素和黄体酮。类固醇也可以被用以抵御疾病或伤害。

年轻人口家族病史肾上腺功能障碍

食用维生素D补充剂、锌以及富含雄激素的食物可以改善类固醇激素的代谢，例如卷心菜和金枪鱼。

描述

风险因素

腹部疼痛

极度虚弱

情绪变化

恶心或头晕

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CYP1B1

基因型: TT

基因: CYP19A1

基因型: AG

基因: CYP17A1

基因型: AG

基因: CYP17A1

基因型: AG

正常代谢
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压力敏感度

典型症状

推荐的干预措施

高压力通常与抑郁症或心脏病和肥胖症等主要生活方式疾病有关。有效的压力管理可以让个人改善他们的整体生活方式，因为抑郁会使身体容易受到各种感染。虽然短期的压力可以帮助提高一个人的生产力，但长期的压力会导致严重的疾病。

影响所有年龄段的人生活中的重大事件慢性疾病或受伤情绪问题

压力是生活中不可避免的过程，可以通过正确的技巧来减轻压力。个人可以定期进行冥想和芳香疗法放松自己。均衡的饮食和充足的睡眠有助于将压力水平降至最低。

描述

风险因素

胸痛或心跳加速感

惊恐发作、焦虑或易怒

疲惫或难以入睡

高血压或肌肉紧张

2 结果
检测到
风险标志物

基因: OXTR

基因型: AA

基因: TPH2

基因型: TT

敏感度降低
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总胆固醇

典型症状

推荐的干预措施

总胆固醇是血液中胆固醇的总量。它包括低密度脂蛋白(LDL)和高密度脂蛋白(HDL)胆固醇等。高胆固醇水平与全世界的多种疾病有关，例如心脏病和动脉粥样硬化。各种生活方式因素都会影响胆固醇水平，例如吸烟、缺乏运动和不良饮食。

中年到老年超重或肥胖高血压代谢综合征

要提高一个人的胆固醇水平，需要改变一些生活方式。限制饱和脂肪很重要，饱和脂肪通常存在于肉类和全脂乳制品中。此外，在日常饮食中加入富含omega-�脂肪酸的食物。除此之外，定期运动和减少饮酒也可以改善胆固醇水平。建议减少或戒烟，因为吸烟会降低高密度脂蛋白（HDL）胆固醇并损害血管，从而增加患心脏病的风险。

描述

风险因素

总胆固醇偏高没有明显的体征和症状。检测通常通过血液筛查来完成。0 结果
检测到
风险标志物

水平降低
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视力退化

典型症状

推荐的干预措施

�� 岁及以上家族病史抽烟高血压

目前无法治愈与年龄相关的黄斑变性。但是，早期治疗可能能够延缓其进展或防止进一步的视力丧失。这种情况的治疗将取决于它是处于早期还是晚期。服用含有抗氧化剂的营养补充剂可以降低这种情况恶化的风险。 

描述

风险因素

年龄相关性黄斑变性是一种眼部疾病，会导致中央视力模糊。当衰老导致黄斑（视网膜的一部分）受损时，就会发生这种情况。这是一种常的见疾病，是老年人视力丧失的主要原因。虽然它不会导致完全失明，但失去中央视力会导致日常活动困难。

中央视野中的图像失真

在光线不足的情况下看东西有困难

朦胧和视力模糊

视野中心的盲点

1 结果
检测到
风险标志物

基因: TYR

基因型: AA

低风险
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维生素A

典型症状

推荐的干预措施

维生素A是一种对视力、细胞分裂、生长、繁殖和免疫力很重要的营养素。它还具有抗氧化特性，可以保护细胞免受自由基的影响，自由基在心脏病和癌症等疾病的发展中扮演重要角色。缺乏维生素A可能会导致夜盲症、角膜退化和免疫力受损。它不是由身体产生的，必须从饮食中获取。

婴儿和儿童孕妇和哺乳期母亲面临更高风险

身体所需的维生素A的量因个人的年龄和性别而异。富含维生素A的饮食包括胡萝卜、红薯、金枪鱼、哈密瓜和葡萄柚等食物。

描述

风险因素

皮肤和眼睛干燥

夜盲症

发育迟缓

伤口愈合不良

1 结果
检测到
风险标志物

基因: FFAR4

基因型: TT

风险降低

SAM
PLE

 R
EPORT



65

维生素B�

典型症状

推荐的干预措施 足够份量的维生素B�对健康成长和发育至关重要，它可以从均衡饮食中获取。富含维生素B�的食物包括鲑鱼、蘑菇、低脂牛奶、杏仁、菠菜、鳄梨和鸡蛋。

描述

素食怀孕过度饮酒肠易激综合症乳糖不耐症吸收不良状态

风险因素

维生素B�或核黄素是各种新陈代谢所必需的维生素，以维持身体的整体健康以及正常的生长发育。它对维持人体的能量供应起着至关重要的作用。由于基因遗传的原因，有些人需要摄入更多的核黄素。缺乏维生素B�会导致嘴唇干裂、贫血、口腔溃疡和皮肤干燥。维生素B�的来源包括鸡蛋和乳制品。

贫血

皮肤开裂或皮炎

喉咙痛

虚弱或疲劳

0 结果
检测到
风险标志物

风险降低
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维生素B�

典型症状

推荐的干预措施

维生素B�或吡哆醇对氨基酸和脂质的代谢以及神经递质和血红蛋白的产生有着重要意义。适量的吡哆醇有助于维持健康的皮肤和以及预防慢性疾病。缺乏维生素B�会导致抑郁、高血压和免疫功能减弱。患有自身免疫性疾病的人、吸烟者和酗酒者将会比他人更容易患上这种缺陷。

影响所有年龄段的人慢性疾病自身免疫性疾病肥胖抽烟

大多数人通过日常饮食获得足够的维生素B�分量，但欠发达国家的某些人群可能仍面临维生素B�缺乏症。富含维生素B�的食物包括鲑鱼、瘦鸡胸肉、牛肉、红薯、香蕉和鳄梨。

描述

风险因素

嘴唇开裂和疼痛

皮疹

手脚刺痛

免疫功能减弱

1 结果
检测到
风险标志物

基因: NBPF3

基因型: TC

风险降低
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维生素B��

典型症状

推荐的干预措施

维生素B��或钴胺素是大脑功能、红细胞生成和神经组织健康所必需的维生素。缺乏这种维生素会导致抑郁、疲劳、贫血、心血管疾病，以及永久性神经和脑损伤的高风险。它可以从牛肉、家禽、鱼和乳制品中获得。由于缺乏动物源性食物的摄入，纯素食者面临更高的缺乏症风险。

从童年开始素食者自身免疫性疾病克罗恩病某些药物

描述

风险因素

维生素B��通常来自动物性食物摄入，如蛤蜊、肝脏、牛肉、家禽、瑞士奶酪、鸡蛋、鲭鱼和螃蟹。

皮肤呈淡黄色

舌头疼痛发红或口腔溃疡

针刺感

心智能力减退

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CUBN

基因型: AA

基因: FUT2

基因型: AA

基因: FUT2

基因型: GG

基因: TCN1

基因型: AA

正常风险
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维生素C

典型症状

推荐的干预措施

维生素C或L-抗坏血酸有助于维持骨骼、皮肤、血管，并可作为抗氧化剂。它还具有控制感染和愈合伤口的作用，并通过刺激白细胞的活性来维持人体的免疫系统。缺乏这种维生素会导致氧化应激，从而导致细胞损伤。

影响所有年龄段的人不良的饮食习惯抽烟过度饮酒

维生素C对维持我们的整体健康很重要，它可以在我们的日常食物中找到。富含维生素C的食物包括西兰花、橙子、木瓜、草莓和西红柿。必要时也可额外补充维生素C。

描述

风险因素

螺旋形体毛

皮肤干燥受损，或容易擦伤

粗糙和凹凸不平的皮肤

有红点/线的匙形指甲

2 结果
检测到
风险标志物

基因: SLC23A1

基因型: CG

基因: SLC23A2

基因型: GG

正常风险
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维生素D

典型症状

推荐的干预措施

维生素D或钙化醇对健康的骨骼形成非常重要，因为它调节钙和磷酸盐的代谢。它还有助于伤口愈合和适当的免疫功能。维生素D可以从阳光照射、食物和补充剂中获得。研究表明，维生素D在预防和治疗很多不同疾病方面发挥着重要作用，包括第一型和第二型糖尿病、高血压、骨骼脆弱和多发性硬化症。

肤色较深老人超重或肥胖住在远离赤道的地方外出时务必使用防晒霜待在室内

除了通过阳光照射获取维生素D以外，还可以通过食用富含维生素D的食物（例如鲑鱼、鸡蛋、强化食品和椰奶）来最大限度地减少维生素D缺乏症。

描述

风险因素

骨痛

疲劳

情绪变化

肌肉无力、疼痛或痉挛

6 结果
检测到
风险标志物

基因: CYP2R1

基因型: TG

基因: CYP2R1

基因型: AG

基因: CYP2R1

基因型: AG

基因: CYP2R1

基因型: AG

基因: GC

基因型: TG

基因: NADSYN1

基因型: GG

风险降低
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维生素E

典型症状

推荐的干预措施

维生素E是一种抗氧化剂，是人体发挥器官正常功能所必需的。它有助于减少对身体细胞的损害，并预防心脏病、糖尿病和癌症。维生素E缺乏症是因为新陈代谢不规律引起的，可能导致肝功能异常。它可以从各种食物中天然地获得。

影响所有年龄段的人慢性胰腺炎囊性纤维化克罗恩病

由于维生素E只能从饮食中获取，因此食用葵花籽、杏仁、菠菜、橄榄油、虾、奇异果和鳟鱼等食物来减低维生素E缺乏症的风险非常重要。

描述

风险因素

免疫系统问题

肌肉无力

麻木和刺痛

视力下降

3 结果
检测到
风险标志物

基因: APOA5

基因型: AG

基因: CYP4F2

基因型: TC

基因: SCARB1

基因型: AA

正常风险
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运 动 和 健 身

无论您是职业运动员、休闲健身爱好者，或是有抱负的奥运选手，您都可以通过了解自己的基因优势和劣势来更有效地进行训练。 通过基因筛查，您可以知道哪种运动形式会为您带来最佳效果，以及您的基因如何影响您在运动或健身训练中的表现。 今天就利用您的基因优势来改善您的运动和健身表现，并发挥您的潜力。

与与   合作
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骨骼与健康：阿基里斯跟腱病

典型症状

推荐的干预措施 旨在增加跟腱力量的系统锻炼程序至关重要。将单腿运动、稳定性和平衡训练纳入您的日常锻炼程序。定期拜访物理治疗师以放松脚踝和小腿周围的肌肉对于激烈的运动员来说是必不可少的。富含维生素C的食物，如柠檬、西兰花和西红柿，有助于胶原蛋白的形成，而摄入足够的钙和维生素D对肌腱健康至关重要。

描述
阿基里斯跟腱病是一种导致跟腱疼痛和肿胀的疾病。由于长时间使用或快速、剧烈的运动导致小腿肌肉过度紧张，往往会增加这种情况的发生。肌腱损伤相当频繁，可能从简单的刺激到撕裂和断裂不等。跟腱病在老年人和运动员中更为常见。调节结缔组织的发育、组成和结构的基因发生变化会使人易患跟腱损伤。

足跟痛

肌腱僵硬

脚踝后部肿胀

移动脚踝时发出刺耳的噪音

5 结果
检测到
风险标志物

基因: CASP8

基因型: GG

基因: COL5A1

基因型: AC

基因: COL5A1

基因型: TC

基因: GDF5

基因型: AG

基因: TNC

基因型: AA

风险略低
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骨骼与健康：前交叉韧带断裂

典型症状

推荐的干预措施 根据损伤的严重程度，可能需要进行医疗干预，包括手术。考虑向您的医生咨询您的ACL损伤。除此之外，力量训练的单腿稳定性、平衡性和灵活性对于防止ACL损伤至关重要。强壮的腿筋和臀肌已被证明可以减少ACL损伤的发生。强化物理治疗可以协助ACL损伤的调解和预防。

描述
前交叉韧带(ACL对于膝关节稳定很重要，因为它可以在运动过程中保持膝盖周围的骨骼正确对齐并防止它们滑动。当膝盖受到突然而强烈的冲击时，特别是在突然停止并改变方向时，这些韧带可能会受损，导致疼痛、错位和发炎，如果不及时治疗，可能会导致软骨结构改变和骨关节炎。ACL撕裂可以是部分撕裂或完全撕裂。

膝盖爆裂感

全范围运动丧失

剧烈疼痛和快速肿胀

关节线压痛

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ACAN

基因型: TT

基因: MMP12

基因型: TT

风险略低
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骨骼与健康：钙代谢

典型症状

推荐的干预措施 补充钙通常是安全的，但是，请先咨询您的医生或运动营养师。食用高钙食物，如西兰花、羽衣甘蓝、柑橘类水果、乳制品、鱼、坚果、鸡蛋，有助于提高整体钙水平。

描述
钙有助于调节血压、促进血液凝固、维持大脑功能、增加胰岛素敏感性、参与肌肉收缩和放松，以及促进健康的骨骼和牙齿。根据一项研究，富含钙质的饮食用于长时间高强度耐力自行车运动，可能有助于预防骨质吸收。负重活动不足加上营养不良，或训练量和强度过大，可能导致血钙水平降低，进一步降低骨密度，增加骨质疏松症和骨关节炎的患病率。

容易骨折

肌肉痉挛

手、脚和脸麻木/刺痛

脆弱易碎的指甲

3 结果
检测到
风险标志物

基因: CYP24A1

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: CASR

基因型: AG

正常代谢
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骨骼与健康：骨关节炎

典型症状

推荐的干预措施

描述
肥胖、工作类型、肌肉无力、过往受伤、饮食、荷尔蒙失调和遗传因素都与骨关节炎(OA有关，骨关节炎是成人滑膜关节最常见的疾病。与骨质疏松症（骨量减少会增加骨折风险）相比，骨关节炎是一种复杂的疾病，会引起关节疼痛，同时还会降低关节活动度和功能。手指、臀部、膝盖和脚踝关节周围的压痛和僵硬是OA的常见症状。

受影响的关节在运动期间或运动后受伤

骨刺会在关节周围形成，引起刺痛感

关节失去灵活性

关节周围软组织发炎引起的肿胀

负重运动对于预防OA或缓解其症状至关重要。更强壮的肌肉和骨骼有助于增加骨矿物质密度，从而有助于推迟骨关节炎的发作。对脊柱施加压力的结构活动可以帮助增加总骨量。多关节锻炼对于OA治疗至关重要。富含钙、镁、维生素C、D和K的食物对于OA的管理都很重要。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: MCF2L

基因型: AA

基因: GDF5

基因型: AG

基因: COL6A4P1

基因型: TC

低风险
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骨骼与健康：骨质疏松性骨折

典型症状

推荐的干预措施

骨矿物质密度的损失被称为骨质疏松症。低骨矿物质密度，通常被称为多孔骨，会增加骨折的风险。在发生骨折之前，没有明显的骨质疏松症症状。骨质疏松症的病理生理学与骨组织代谢有关，包括骨生成和吸收。当活动和饮食失衡时，骨骼健康就会受到影响，从而导致骨骼应力损伤和早期骨质疏松症。这两者都可能导致发病、无法训练和比赛时间。

如果您已经患有骨质疏松症，请在开始任何日常锻炼之前咨询您的医生。除此之外，运动是治疗骨质疏松性骨折的可靠方法。专注于针对主要肌肉群的多关节和结构性锻炼。更强壮的肌肉和骨骼有助于缓解骨质疏松症带来的不适。钙、镁、维生素D和维生素K对骨质疏松症至关重要。

描述

脆性相关骨折

随着时间的推移身高降低

腰痛

弯腰姿势

6 结果
检测到
风险标志物

基因: COLEC10

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: JAG1

基因型: AG

基因: RANK

基因型: AA

基因: SPTBN1

基因型: GG

低风险
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骨骼与健康：维生素D

典型症状

推荐的干预措施 每天至少接受��至��分钟的阳光照射，每周多次，可以提供天然的维生素D供应。如果您的工作环境不允许直接暴露在阳光下，补充维生素D可能会对您有益。要增加维生素D的摄入量，请多吃红肉以及金枪鱼和鲑鱼等富含脂肪的海鲜。对于素食者或严格素食者，可以食用额外的强化豆腐、谷物和豆浆以增加总维生素D水平。

描述
维生素D调节免疫功能、蛋白质合成、肌肉功能、心血管功能、炎症反应、细胞增殖和肌肉骨骼功能。根据研究，大多数运动员没有获得足够的维生素D，这会导致骨质疏松症和骨关节炎的发生率增加。此外，较高的维生素D血清水平与增加的肌肉力量、较低的受伤率和改善的运动表现有关。重要的是要知道动物肝脏、鲑鱼、金枪鱼和红肉中含有高维生素D的天然食物。因此，维生素D强化是食品行业的常见做法。

骨痛

疲劳

情绪变化

肌肉无力、疼痛或痉挛

6 结果
检测到
风险标志物

基因: GC

基因型: TG

基因: NADSYN1

基因型: GG

基因: CYP2R1

基因型: TG

基因: CYP2R1

基因型: AG

基因: CYP2R1

基因型: AG

基因: CYP2R1

基因型: AG

正常利用率
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能量代谢和利用：膳食胆碱趋势

典型症状

推荐的干预措施

胆碱是参与长时间高强度活动的身体活跃人士的重要营养素。胆碱将脂质转移出肝脏以进行能量转换，并且它是肝脏清除胆固醇所必需的。胆碱与维生素B一起为身体提供燃料并产生能量。胆碱也是乙酰胆碱的形成所必需的，乙酰胆碱是我们体内的一种神经递质，因此在提高准确性、注意力和记忆力方面扮演重要的角色。

肉、鱼、奶制品和鸡蛋是日常饮食中胆碱的最佳来源。素食者/严格素食者可能会考虑多吃西兰花、花椰菜、大豆和土豆，因为这些植物性食物含有更多的胆碱。豆类、坚果、种子和全谷物也被建议作为主食，以改善活跃人群的胆碱消耗。

描述

焦虑不安

脂肪肝

肌肉损伤

肾脏损害

1 结果
检测到
风险标志物

基因: PEMT

基因型: CC

正常倾向
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能量代谢和利用：磷代谢

推荐的干预措施

磷在制造储能三磷酸腺苷(ATP)中是被需要的。它有益于心脏、肾脏、肌肉和神经。它还通过生成和维护骨骼和牙齿来帮助骨骼和关节健康。磷缺乏或过量的发生取决于饮食和健康状况，如糖尿病、大量饮酒或饮食失调。研究表明，一个人的基因型可能会影响血清磷水平。不利的基因型会降低碱性磷酸酶的活性，这是一种有助于磷代谢的特殊酶，会导致磷缺乏。

一般、均衡的饮食和充足的蛋白质摄入可以帮助缓解磷缺乏症。肉类、鱼类和内脏都是富含磷的食物。豆类、豌豆和杏仁可以补充素食/纯素的饮食。除非一个人正在严格限制饮食并服用干扰钙和磷代谢的药物，否则磷水平应该足以满足日常活动。

描述

焦虑

骨痛

食欲不振

关节僵硬

典型症状

1 结果
检测到
风险标志物

基因: ALPL

基因型: TC

正常代谢
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能量代谢和利用：维生素B��

典型症状

推荐的干预措施 纯素食者和素食者可能面临维生素B��水平低的风险，因为富含这种维生素的食物大多存在于动物产品中。如果您是素食者或纯素食者，您可能需要服用复合维生素B。鸡蛋、肝脏、金枪鱼、牛肉、酸奶和强化谷物可以作为增加维生素 B�� 水平的主食。

描述
维生素B��（钴胺素）是一组含钴类咕啉化合物的总称，是所有动物器官和系统实现最佳新陈代谢和功能所必需的。它们还在DNA甲基化中发挥作用，这是一种导致基因表达变异的过程。它在红细胞生成、维持健康免疫功能、更好的大脑信号传输和肌酸合成方面的作用对运动表现都很重要。

皮肤呈淡黄色

舌头疼痛发红或口腔溃疡

针刺感

心智能力下降

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CUBN

基因型: AA

基因: FUT2

基因型: AA

基因: FUT2

基因型: GG

基因: TCN1

基因型: AA

正常利用率
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能量代谢和利用：维生素B�

典型症状

推荐的干预措施

维生素B（包含B�、B��和叶酸）有助于能量利用、氨基酸代谢、红细胞维持和组织再生。它们有助于同型半胱氨酸的分解。当这些维生素供应不足时，血浆同型半胱氨酸浓度会升高，从而增加患心血管疾病的风险。B�通常与能量产生和压力耐受性有关。B�有助于提高食物中铁的利用率，从而增加工作肌肉所需的铁、血红蛋白和氧气。

当营养不良和耐力紧张时，补充维生素B�可能会有所帮助。如果您或您的家人有贫血病史，请咨询您的医生。女运动员可能需要复合维生素B、铁和叶酸补充剂。富含B�的食物包括鹰嘴豆、强化谷物、金枪鱼和鲑鱼。

描述

嘴唇开裂和疼痛

皮疹

手脚刺痛

免疫功能减弱

1 结果
检测到
风险标志物

基因: NBPF3

基因型: TC

正常利用率
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能量代谢和利用：维生素B� - 叶酸趋势

典型症状

推荐的干预措施

叶酸在体内具有一系列功能，包括在DNA合成和能量代谢中充当辅酶。叶酸还参与调节氨基酸同型半胱氨酸代谢的代谢途径。低叶酸和高同型半胱氨酸的结合会增加患心血管疾病的风险。根据研究，那些携带不利风险等位基因的人可能由于维生素B�代谢不良而导致叶酸水平较低。

描述

贫血

疲劳

肌肉无力

视力下降

建议咨询您的医生进行血清叶酸血液测试，以检查您是否需要维生素B�或叶酸补充剂。富含叶酸的食物，如豆类、蔬菜、水果和器官肉，可能有助于补充叶酸。强化谷物等营养丰富的食物可以帮助您获得更多的叶酸。

0 结果
检测到
风险标志物

正常倾向
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常量营养素代谢：碳水化合物利用

推荐的干预措施

描述

典型症状

碳水化合物对身体健康必不可少。它们以葡萄糖的形式为我们的内部过程和身体活动提供最直接的能量来源。我们的大脑仅依赖碳水化合物作为其主要能量来源。那些遵循零碳水化合物或低碳水化合物饮食的人有效地迫使他们的身体将糖原（一种储存的葡萄糖）转化回葡萄糖以满足他们的能量需求。然而，这些饮食并不适合所有人。我们当中的一些人比其他人更有效地利用碳水化合物，如果我们遵循低碳水化合物或无碳水化合物饮食，这可能会导致健康问题。

根据您的身体活动和生活方式，了解您的碳水化合物总体消耗量是非常重要的，这样才能发挥最佳状态。您可以向您的运动营养师咨询建议。为了补充你的总能量储备，可以在锻炼后吃速食碳水化合物（如米饭）。为了延长饱腹感，可以在其他餐点中吃慢碳水化合物（如红薯）。

此疾病/特征没有明显的体征和症状。4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: PLIN1

基因型: TC

基因: PLIN1

基因型: AT

基因: TAS1R2

基因型: CC

低利用率
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常量营养素代谢：胆固醇对膳食脂肪的反应

推荐的干预措施 一般来说，饱和脂肪不应该占每日脂肪总热量的��%以上。增加植物性脂肪和富含单不饱和脂肪和多不饱和脂肪的多脂鱼的摄入量，因为它们有助于调节胆固醇水平。避免摄入反式脂肪，因为它与坏胆固醇水平升高有关，而坏胆固醇会导致心脏问题。

描述
饱和脂肪、单不饱和脂肪、多不饱和脂肪和反式脂肪都是调节身体日常功能和能量产生的必需膳食脂肪。这是健康和健身领域的一个有争议的话题，因为一些研究表明，摄入更多的膳食脂肪会提高总胆固醇水平。然而，一项新的研究表明，一
些人因具有遗传倾向而可能对摄入过多膳食脂肪的有反效果，而其他人可能会从中受益。当这种变异类型的人食用低脂肪饮食时，他们的总胆固醇和低密度脂蛋白(LDL)水平会降低。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。0 结果

检测到
风险标志物

积极反应
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常量营养素代谢：脂肪利用

推荐的干预措施

脂肪是能量、细胞和组织保护、激素协调和营养代谢所必需的。大多数人认为脂肪有害，会采取低脂或限脂饮食。然而，这会导致荷尔蒙失调、免疫力下降和营养吸收不良。一些运动员也可能采用高脂肪和高蛋白饮食，如生酮饮食或原始饮食，以优化他们的身体成分。然而，根据研究，并非所有基因型都平等地使用脂肪，有些人甚至可能因高脂肪饮食而体重增加。

典型症状

咨询医生或运动营养师以确定您的日常脂肪需求。富含健康脂肪的饮食，如地中海饮食，可能有助于减轻体重、治疗心脏病和调节血压。健康脂肪的良好来源包括富含脂肪的食物，如鲑鱼和金枪鱼、坚果、橄榄油、黑巧克力、鸡蛋和种子。

描述

皮肤干燥

眼睛痒

持续寒冷

头发干燥和脱发

3 结果
检测到
风险标志物

基因: APOA5

基因型: AG

基因: PPARG

基因型: CC

基因: PPM1K

基因型: CC

正常利用率

SAM
PLE

 R
EPORT
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常量营养素代谢：胰岛素对膳食脂肪的反应

推荐的干预措施

胰岛素通常与糖和碳水化合物有关。另一方面，膳食脂肪也会诱发胰岛素反应，导致胰岛素抵抗和脂肪堆积，从而导致健康问题。一系列变化会影响胰岛素反应，包括摄入的脂肪、碳水化合物和蛋白质的类型和数量、体力活动的数量和强度、压力和静息水平。低脂饮食已被证明有助于维持某些人的最佳胰岛素敏感性。不过，它们并不适合所有人，因为一个人的基因型可能表明胰岛素敏感性对膳食脂肪消耗的反应。胰岛素敏感性是衡量一个人避免或改善胰岛素抵抗能力的指标。您的胰岛素敏感性越敏感，您的身体就可以更好地利用脂肪作为能量并减轻体重。

摄入富含omega-�和�不饱和脂肪的均衡饮食可以解决胰岛素敏感性问题。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。0 结果

检测到
风险标志物

积极反应

SAM
PLE

 R
EPORT
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常量营养素代谢：多不饱和脂肪代谢

推荐的干预措施

多不饱和脂肪酸(PUFA)是在其结构 中 具 有 两 个 或 多 个 双 键 的 脂 肪酸。PUFA是存在于细胞膜中的磷脂 ， 在 胆 固 醇 代 谢 中 发 挥 作 用 。O m e g a - � 多 不 饱 和 脂 肪 酸(PUFA)包括α-亚麻酸(ALA)、二十 碳 五 烯 酸 ( E P A ) 和 二 十 二 碳 六烯酸(DHA)已被证明可以减轻我们 身 体 的 整 体 炎 症 。 研 究 显 示 ，补充PUFA可能有助于运动后离心运动的恢复。我们身体处理PUFA的 方 式 都 不 相 同 。 有 些 人 可 能 有更 强 的 酶 活 性 ， 允 许 更 快 的 多 不饱 和 脂 肪 酸 代 谢 ， 而 其 他 人 可 能不会很快消化多不饱和脂肪酸。

富含鱼类的饮食给予高的EPA和DHA，而素食者和严格素食者可以选择亚麻籽油或豆油等植物油。如果您认为您可能需要补充鱼油，请考虑咨询医生。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。3 结果

检测到
风险标志物

基因: FADS1

基因型: TT

基因: FADS1

基因型: GG

基因: FADS2

基因型: GG

正常代谢

SAM
PLE

 R
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常量营养素代谢：蛋白质利用

典型症状

推荐的干预措施

蛋白质是我们身体关键过程所必需的常量营养素。蛋白质以酶、激素或简单的营养形式存在，有助于新肌肉的形成、旧组织的修复和重建以及生理活动的协调。不同的人可能需要不同量的蛋白质，这取决于他们的日常生活。由于蛋白质是训练和锻炼后肌肉发育和修复所必需的，因此运动员比普通人需要更多。许多活跃的运动员也使用高蛋白饮食来增加他们的瘦身体组织并减少脂肪。然而，该方法的有效性可能在很大程度上取决于一个人的 DNA 图谱。一些具有适当基因组合的人可能会通过摄入更多蛋白质而减轻更多体重，因为他们的身体能够更有效地利用蛋白质。

咨询运动营养专家或营养师可能有助于拟出您的日常蛋白质需求。

描述

骨折风险增加

肌肉质量下降或肌肉无力

低血压和低心率

体重减轻

0 结果
检测到
风险标志物

正常利用率

SAM
PLE

 R
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常量营养素代谢：维生素E

典型症状

推荐的干预措施 建议高性能运动员进行血液检查并咨询他们的医生和运动营养师有关补充剂的信息。植物油中富含维生素 E，例如五谷、坚果和五颜六色的蔬菜，包括南瓜、胡萝卜和甜椒。

描述

免疫系统问题

肌肉无力

麻木和刺痛

视力下降

维生素E是一种脂溶性维生素，对身体健康至关重要。维生素E作为一种抗氧化剂，可抑制细胞膜中的脂质过氧化作用，防止氧化性DNA损伤，降低致癌物质的形成，并减少剧烈运动后的炎症。血液中的维生素E水平与向心性肥胖有关，还与维持足够的免疫功能和血液粘度有关。一项研究还证明补充维生素E有助于在高海拔长跑过程中更快地去除乳酸。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: APOA5

基因型: AG

基因: CYP4F2

基因型: TC

基因: SCARB1

基因型: AA

正常代谢

SAM
PLE

 R
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心理能力和表现：  冲动控制   口味偏好

推荐的干预措施 正念饮食和替代饮食策略可以避免吃得更多。考虑与运动专业人士或营养师交谈，以改善您的饮食策略。

描述
健康、节制的饮食是需要自我控制的。虽然有些人意识到自己的冲动，但绝大多数人倾向于盲目进食。根据研究，高脂肪食物会刺激大脑的愉悦中枢，让人更难抑制想吃得更多的冲动。那些具有强大意志力来抵制诱惑和渴望的人可能拥有帮助他们这样做的基因。根据研究，有些人可能有更高的遗传倾向，更渴望和喜欢口味更重的食物。这些人可能偏爱高热量、高脂肪的食物，并且容易暴饮暴食，从而使他们面临肥胖的风险。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。

和

0 结果
检测到
风险标志物

较高倾向

SAM
PLE

 R
EPORT
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心理能力和表现：锻炼的内在动力

推荐的干预措施

个人动力或内在动力对于在不依赖外部动力的情况下享受运动或锻炼至关重要。当一个人从内在层面上发现一项活动有益或愉快时，就会产生内在动机。内在驱动力可能是一个人基因构成中固有的。他们逼迫自己，因为他们想看看自己能走多远。除了所有其他可衡量的好处之外，他们还因为运动后的感受而喜欢运动和健身活动。根据研究，具有特定基因组成的人更有可能推动自己实现更好、更高或更长的目标。

那些内在动力水平较低的人可能将他们的健身或运动目标分解为更小、更易于管理的里程碑。参加马拉松和足球比赛等体育赛事可能有助于增强实现更大健身目标的动力。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。0 结果

检测到
风险标志物

高动力

SAM
PLE

 R
EPORT
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心理能力和表现：睡眠时长

典型症状

推荐的干预措施

睡眠对身心健康都至关重要。睡眠是免疫、新陈代谢、学习、记忆和其他重要功能所必需的。尽管大多数人将睡眠与年龄、性别、生活方式、饮食、咖啡因、饮酒、整体健康或压力水平等特征联系在一起，但研究表明，一个人的基因组成也可能影响他们的总睡眠时间。拥有有利于延长睡眠时间的基因组合意味着该人可以更快地从日常氧化应激和代谢需求中恢复过来。

除了咨询睡眠专家有关潜在的睡眠相关问题之外，您还可以尝试通过降低一般咖啡因和酒精摄入量、设置昏暗、凉爽和舒适的睡眠环境或限制睡前使用电子设备来改善睡眠。

描述

记忆丧失

烦躁

情绪波动

难以集中注意力

1 结果
检测到
风险标志物

基因: ABCC9

基因型: GG

正常时长

SAM
PLE

 R
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心理能力和表现：应激敏感性

典型症状

推荐的干预措施

描述
焦虑和压力是各级比赛运动员普遍存在的情绪状态。就犹如对个人认为具有潜在压力的压力性运动相关环境的反应，导致各种认知评估、行为反应和/或生理觉醒的状态被归类为运动相关焦虑。一定的压力对于提高运动和训练的表现是必要的，但压力太大可能会导致认知不连贯和表现下降。与运动有关的压力会引起多种反应，例如赛前焦虑、比赛中协调不顺，或者在团队运动中缺乏沟通和协作。

情绪状态的自我意识对于压力管理至关重要。如果您需要系统和适当的结构来管理任何形式的压力，请寻求专家帮助。富含镁的食物，如黑巧克力、香蕉和南瓜子，可能有助于缓解压力。瑜伽或冥想也可能有益。

胸痛或心跳加速感

惊恐发作、焦虑或易怒

疲惫或难以入睡

高血压或肌肉紧张

2 结果
检测到
风险标志物

基因: TPH2

基因型: TT

基因: OXTR

基因型: AA

低敏感性

SAM
PLE

 R
EPORT
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肌肉建设能力：睾酮

典型症状

推荐的干预措施

睾丸和肾上腺产生睾酮，这是一种类固醇激素。它对于评估肌肉大小、力量和功能以及保持较低的体脂水平很重要。低睾酮水平会损害您的健康，并与心脏病、代谢综合征、�型糖尿病、骨质疏松症、肌肉流失和死亡风险增加有关。过量饮酒、吸烟和超重都会降低睾丸激素。根据研究，睾丸激素水平也主要是基于遗传的。

保持健康的体重和BMI、进行负重阻力训练或更多的体育锻炼都是维持睾丸激素水平的行之有效的方法。食用贝类、奇异子、南瓜子和乳制品（例如奶酪和酸奶）可能会自然地提高您的睾丸激素水平。

描述

性欲低下

心情不好和烦躁

疲劳和无法集中注意力

肌肉流失和力量下降

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TT

正常水平

SAM
PLE
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肌肉建设能力：锌代谢

典型症状

推荐的干预措施 牡蛎、碳水化合物、虾、肉、豆类、坚果和强化谷物都是锌的重要来源。如果您是素食者/纯素食者或老年人，请考虑补充锌。

描述

高锌含量可能会引起中毒⸺导致恶心、呕吐、食欲不振和头痛

低锌血清水平可能导致性欲低下、脱发、食欲不振和易怒

锌是一种必需的微量元素，在免疫功能、蛋白质合成、伤口愈合、繁殖和生长中起着关键作用。锌对于睾丸激素的产生也是必不可少的。缺锌会阻碍免疫功能，并与心血管疾病和糖尿病有关。素食者缺锌的风险可能更高，因为红肉和家禽是锌的现成来源，而植物来源的锌则不太可能被吸收。遗传变异可能会影响您的天然血清锌水平。

1 结果
检测到
风险标志物

基因: LINC01420

基因型: CC

正常代谢

SAM
PLE

 R
EPORT
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肌肉表现：铜代谢

典型症状

推荐的干预措施

铁吸收、红细胞合成、免疫力、能量生成、骨骼、结缔组织、神经元和血管功能都需要铜。低铜含量会导致心脏病、骨骼和关节困难以及免疫系统虚弱。铜中毒并不常见，主要由威尔逊氏病引起。补锌过多、饮食不当或遗传变异可能导致铜缺乏。

可以尝试服用含有微量铜的多种维生素或应该与医生讨论个人的补充剂使用情况。因为锌、铁和维生素C补充剂可能会降低铜的吸收。富含铜的食物包括贝类、坚果、蘑菇、豆类和深绿色多叶蔬菜，这些食物可以每天食用。

描述

贫血

心跳不规律

骨质疏松症和骨折

甲状腺问题

1 结果
检测到
风险标志物

基因: SELENBP1

基因型: TT

正常代谢

SAM
PLE

 R
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肌肉表现：铁代谢

典型症状

推荐的干预措施

铁是一种产生能量的营养素，对于制造血红蛋白至关重要，血红蛋白是红细胞中的一种蛋白质，有助于携带氧气进行能量代谢。铁过载与胰岛素抵抗、糖尿病、心脏病、阿尔茨海默病和癌症有关。饮食、性别、年龄和日常活动可能会影响铁水平，而遗传变异会影响身体吸收和回收铁的量。高铁水平会诱发血色素沉着症，这会导致我们体内储存过多的铁。

基于植物的蛋白质可能含有较少的血红素铁，这有助于降低高铁水平。对于铁含量低的人来说，内脏肉是一种有用的铁来源。由于月经失血，女运动员可能需要补铁。

描述

铁超载可能导致腹痛、体重减轻和色素沉着过度

低铁会导致缺铁性贫血，从而降低能量输出2 结果
检测到
风险标志物

基因: HFE

基因型: CC

基因: TMPRSS6

基因型: AG

正常代谢

SAM
PLE

 R
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肌肉表现：镁代谢

典型症状

推荐的干预措施

镁对血糖调节、肌肉收缩和放松以及心律很重要。它的不足与第二型糖尿病和高血压有关。虽然低镁通常是由于饮食中缺乏镁引起的，但大量摄入酒精、苏打水和咖啡因，以及服用干扰其吸收的药物，都会导致镁含量下降。

黑巧克力、深色绿叶蔬菜、坚果和种子、富含脂肪的鱼、鳄梨、豆类、全麦、酸奶、大豆食品和香蕉都是镁矿物质的良好来源。注意酒精饮料和碳酸饮料的消费，因为它们可能会导致镁含量低。

描述

疲劳

情绪波动

肌肉痉挛

恶心

1 结果
检测到
风险标志物

基因: MUC1

基因型: TC

正常代谢

SAM
PLE

 R
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氧化应激代谢：抗氧化剂

推荐的干预措施

细胞代谢产生的活性氧(ROS)会影响细胞结构和功能，导致肌肉损伤、免疫功能障碍和疲劳。运动诱导的ROS可能有帮助，因为它们刺激糖原再合成，降低感染易感性，甚至可以通过启动和促进对训练的适应性反应来改善运动表现。活性物质有害或有益的数量取决于个人的活动持续时间、强度、健康素质和营养状况。在研究中，抗氧化补充剂已被证明是对抗运动引起的氧化应激和肌肉损伤的有效对策。

向您的医生咨询有关抗氧化补充剂的问题，因为有多种选择，包括维生素A、B、C、E等。在您的饮食中加入各种颜色鲜艳的蔬菜有助于提高整体抗氧化水平。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。5 结果

检测到
风险标志物

基因: SOD3

基因型: CC

基因: GPX4

基因型: TT

基因: SOD2

基因型: AA

基因: ATM

基因型: AG

基因: CAT

基因型: TT

反应降低

SAM
PLE
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氧化应激代谢：辅酶Q��

推荐的干预措施 富含CoQ��的食物包括内脏肉、牛、鸡肉、鲭鱼和沙丁鱼。为了增加他们的CoQ��水平，素食者和严格素食者可以多吃菠菜、西兰花、花椰菜、豆类、坚果和五谷。在您的膳食中添加油（橄榄油、食用油）可能有助于提高CoQ��的总吸收率。

描述
辅酶Q�� (CoQ��) 可以影响细胞生物能量学并保护细胞免受自由基诱导的氧化应激。CoQ��是一种脂溶性维生素样分子，存在于所有细胞中。它在线粒体氧化途径、ATP合成、抗氧化再生、调节细胞膜的稳定性、流动性和通透性、促进细胞生长和抑制细胞死亡等方面发挥关键作用。补充辅酶Q��可能有助于提高有氧能力、无氧能力和整体恢复能力。老年运动员或个人的整体健康和表现也可能受益于辅酶Q��补充剂。

典型症状
处理压力的能力下降

身体极度疲劳

记忆力减退

情绪波动

1 结果
检测到
风险标志物

基因: NQO1

基因型: AG

正常水平

SAM
PLE

 R
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氧化应激代谢：维生素A

典型症状

推荐的干预措施

描述
维生素A以它对眼睛健康的作用而闻名，但它也是一种强大的抗氧化剂，可以对抗氧化应激产生的自由基，并与骨骼健康有关。维生素A在体内以视黄醇、视黄醛和视黄酸的形式存在。维生素A主要以长链脂肪酸酯和维生素原类胡萝卜素的形式储存在肝脏、肾脏和脂肪组织中。由于维生素A可能会随着氧分压升高而自动氧化，因此它在低氧分压下作为抗氧化剂最有效，这是典型的生理组织值。但是，服用过多的维生素A可能有害。

皮肤和眼睛干燥

夜盲症

发育迟缓

伤口愈合不良

应该与您的医生或运动营养师讨论维生素A补充剂。维生素A补充剂不应自行开处方，因为它可能会产生危险的负面影响。增加肉类、多脂鱼、鸡蛋、红甜椒、红薯和胡萝卜的摄入量，以天然补充维生素A。

1 结果
检测到
风险标志物

基因: FFAR4

基因型: TT

风险降低
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氧化应激代谢：维生素C

典型症状

推荐的干预措施 增加柑橘类水果的摄入量，包括橙子、猕猴桃、柠檬、葡萄柚，以及其他蔬菜，例如甜椒、草莓、西红柿、西兰花、卷心菜和花椰菜，这些都是维生素C的天然来源。补充维生素C会有帮助，但请记住，过多的维生素C可能会导致恶心和腹泻。

描述
维生素C是免疫功能、胶原蛋白合成和皮质醇生成以及清除导致细胞损伤的自由基物质所必需的。维生素C补充剂可以通过降低自由基种类的有害影响来提高运动表现。据推测，接受高强度训练和比赛的运动员无法维持适当的维生素组织水平，即使他们摄入了推荐的每日剂量。研究表明，补充维生素C可以提高有氧阈值。

螺旋形体毛

皮肤干燥受损，或容易擦伤

粗糙和凹凸不平的皮肤

有红点/线的匙形指甲

2 结果
检测到
风险标志物

基因: SLC23A1

基因型: CG

基因: SLC23A2

基因型: GG

正常风险
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对心血管训练的反应：运动心率反应

推荐的干预措施

心脏的基本功能是为全身重要功能输送含氧和脱氧血液。运动时您的心跳会加快，以保持工作中的肌肉供氧。当您变得更健康时，您的身体会更有效地利用氧气，因此心率不会突然增加。一个更健康的人可能有较低的静息心率，因为他们的心脏每分钟所需
跳动次数更少就能泵出足够的富氧血液。这表明心脏健康得到改善，耐力和运动能力也得到改善。

您的锻炼心率对耐力训练的反应程度主要取决于您的基因。在开始有针对性的心率训练之前，请咨询您的医生以确保您没有任何潜在的心血管问题。有组织的中高强度间歇训练和有针对性的心率训练可以系统化地提高您对有氧运动的心率反应。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。1 结果

检测到
风险标志物

基因: CREB1

基因型: AG

正常反应
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对心血管训练的反应：减脂对有氧运动的反应

推荐的干预措施

描述
当我们的身体使用储存的脂肪作为主要能量来源时，就会发生脂肪减少。要使用储存的脂肪作为能量来源，我们的身体必须首先耗尽血液和肌肉中随时可用的葡萄糖。更严格的耐力运动或高强度间歇训练可以帮助更快地利用你的脂肪储备。在有氧运动期间，不同的基因型可能会改变一个人达到脂肪燃料供应的速度。一些具有有利基因型的人可能会通过有氧运动更快地减掉脂肪，而其他人可能需要强迫自己进行更多或更长时间的高强度有氧运动才能看到结果。

根据美国心脏协会的说法，建议每周进行至少��� 分钟的中等强度有氧运动或 �� 分钟的高强度有氧运动，以促进心脏和整体健康。如果您想要根据您的基因型进行更有条理的有氧训练课程，请咨询运动专家。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。1 结果

检测到
风险标志物

基因: LPL

基因型: TT

正常反应
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对心血管训练的反应：健身对有氧运动的反应

推荐的干预措施 VO� max的改善取决于一个人的体型、性别和DNA等特征。中等强度到高强度的耐力运动和适量的阻力训练相结合，可以显着提高您的最大摄氧量。咨询运动专家以获取有关如何有效训练和提高 VO� max 的建议。

描述
身体对有氧运动的适应性反映了通过
参与心血管活动提升体能的可能性。体能的提升意味着身体更有效地利用氧气，使人们在运动中能够更努力地发挥而不易感到疲劳。能够承受更多的运动量意味着可以燃烧更多的热量，有助于减重。一个人的体能越
好，能够吸入的氧气就越多，运动时就能持续得更久、更强而不感到疲
惫。最大摄氧量（VO₂ max）常用于评估一个人的体能水平。体能越好，摄取氧气的能力越强，运动能力也越强，从而拥有更高的 VO₂ max。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。3 结果

检测到
风险标志物

基因: AMPD1

基因型: GG

基因: NRF1

基因型: AA

基因: PPARGC1A

基因型: TC

高反应
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对心血管训练的反应：血糖对有氧运动的反应

推荐的干预措施

我们的主要能量来源是葡萄糖，它是由食物中的碳水化合物分解而成的。如果血糖水平升高并保持在高水平，则可能会出现胰岛素抵抗和糖尿病。肌肉利用储存的葡萄糖作为能量，然后获取血糖供应以替代肌肉储备，这有助于控制血糖水平。根据研究，那些具有更有利基因型的人具有更快的血糖清除，而那些具有较差基因型的人反应较慢，或葡萄糖水平降低较少。

将阻力和力量训练纳入您的日常活动以提高葡萄糖清除率，因为更多的肌肉细胞等于更快的葡萄糖消耗。安排你的锻炼程序，在你到达舒适区时让自己更加努力，因为增加强度会更快地燃烧葡萄糖。多吃富含纤维和低血糖指数的食物，以帮助增加饱腹感和胰岛素敏感性。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。1 结果

检测到
风险标志物

基因: PPARG

基因型: CC

正常反应

SAM
PLE

 R
EPORT



106

对心血管训练的反应：高密度脂蛋白对有氧运动的反应

推荐的干预措施

高密度脂蛋白(HDL)或“好胆固醇”是将胆固醇输送到肝脏并协助将其从血液中清除所必需的。血液中过多的胆固醇会导致斑块形成，从而导致心脏病。因此，具有较高的HDL水平是有利的。研究表明，经常锻炼的人血清HDL水平较高。尽管训练制度、训练结构、长度、强度和训练次数都会影响训练后的HDL血清水平，但具有更“有利”基因型的个体观察到HDL水平的增加高于平均水平，而具有“不利”基因型的个体基因型对HDL水平增量的反应较小。

在有氧运动期间将自己推到舒适区或在燃烧区停留更长时间将有助于总体上提高HDL血清水平。富含天然健康脂肪和富含纤维或植物性饮食有助于控制HDL血液水平和总胆固醇。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。5 结果

检测到
风险标志物

基因: ABCA1

基因型: TC

基因: CETP

基因型: CC

基因: CETP

基因型: CC

基因: LIPC

基因型: CC

基因: LIPC

基因型: GG

正常反应
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对心血管训练的反应：胰岛素敏感性对有氧运动的反应

推荐的干预措施

胰岛素是一种激素，可通过循环系统将葡萄糖（一种主要的能量来源）输送到我们的全身。健康个体的细胞对胰岛素活性敏感，血糖水平被调节在健康范围内。胰岛素抵抗随着胰岛素敏感性的降低而发展。这会提高血糖水平，从而可能导致糖尿病。运动可以改善肌肉细胞对葡萄糖的吸收，从而有助于提高胰岛素敏感性。透过增加葡萄糖消耗，运动可能有助于预防糖尿病并减少脂肪。根据研究，具有更有利基因型的个体在相同运动量下胰岛素敏感性更大地提高，而那些具有较差基因型的个体则变化较小。

增加锻炼次数无疑会提高胰岛素敏感性，同时力量和耐力训练相结合也被发现是有益的。在右心区和适当的时间进行锻炼可以进一步提高胰岛素敏感性。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。2 结果

检测到
风险标志物

基因: PPARG

基因型: CC

基因: LIPC

基因型: CC

正常反应
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对心血管训练的反应：甘油三酯对有氧运动的反应

推荐的干预措施 增加纤维摄入量和富含天然有益脂肪（如橄榄和鳄梨）的饮食有助于降低甘油三酯水平。无论基因遗传变异如何，增加有氧运动都可以帮助降低坏胆固醇水平，并且运动应该在日常生活中保持优先地位。

描述
甘油三酯是一种脂肪，在我们体内循环并用作能量燃料。当一个人摄入的甘油三酯多于燃烧时，这些甘油三酯可能会导致动脉阻塞和硬化，从而导致心脏病。过量的甘油三酯也可能储存为脂肪，导致体重增加。减少甘油三酯最有效的策略之一是进行有规律的有氧运动。根据研究，一个人的遗传特征决定了他们的甘油三酯对有氧运动的反应 - 那些具有更有利遗传变异的人甘油三酯减少幅度更大，而那些不太有利变异的人在运动后甘油三酯水平更高。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。4 结果

检测到
风险标志物

基因: APOA5

基因型: AG

基因: GALNT2

基因型: GG

基因: GCKR

基因型: TT

基因: ZPR1

基因型: GC

正常反应
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对阻力训练的反应：身体构成

推荐的干预措施 为获得最佳身体成分效果，请咨询健身专家以了解合适的阻力训练量和强度。

描述
身体组成是指构成人体的骨骼、水分、脂肪质量和瘦组织。一个人身体脂肪与肌肉的比例常是训练和运动表现关注的重点。维持健康的身体组成具有多方面的益处，如可降低罹患心血管疾病、糖尿病和癌症的风险。阻力训练有助于发展和维持瘦肌肉组织，同时降低身体脂肪百分比。在大多数运动中，良好的身体组成能够提升个人的力量和速度。多种因素会影响身体组成对阻力训练计划的适应效果，例如主要的肌肉纤维类型、荷尔蒙水平、训练的方式以及基因组合。有些具有“顽固”基因变异的人可能从阻力训练中获得的成效较少，而其他人则可能迅速看到成效。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。6 结果

检测到
风险标志物

基因: ETV5

基因型: TT

基因: GNPDA2

基因型: AG

基因: LINGO2

基因型: AA

基因: MAP2K5

基因型: TC

基因: NEGR1

基因型: TC

基因: PVRL2

基因型: GG

正常反应
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对运动饮料的反应：咖啡因代谢

推荐的干预措施 建议定期避免摄入咖啡因，或者咖啡因耐受性较低的人饮用不含咖啡因的运动饮料或饮料。咖啡因摄入量每天不应超过���毫克，对于新陈代谢水平中等或较高的人来说，大约是�杯���毫升的黑咖啡。

描述

典型症状

咖啡因被誉为运动表现和训练的最佳能量兴奋剂，无论它来自咖啡、茶，还是作为运动饮料中的增效剂添加。为了获得这些好处，目前的指南建议在运动前��分钟摄入低至中等剂量的咖啡因，范围为�至�mg/kg。每个人对咖啡因的消化方式都不相同；我们当中的一些人代谢它的速度比较快，从而导致能量产生增加，而另一些人则由于遗传变异，可能会出现心悸和失眠。

头痛

失眠

紧张/焦虑

心悸

1 结果
检测到
风险标志物

基因: CYP1A2

基因型: AA

正常代谢
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对运动饮料的反应：乳糖代谢

典型症状

推荐的干预措施 如果您有乳糖不耐症，分离乳清蛋白和任何其他非乳清蛋白（豌豆蛋白、大米蛋白、大豆蛋白）都可以用作运动饮料的替代品。在日常饮食中也应避免或适量食用乳制品。

描述
乳制品，连同乳清蛋白的使用，已作为一种饮料销售，以帮助各行各业的人（包括运动员、忙碌工作的成年人和想要长高长大的儿童）进行肌肉合成、恢复和常规食用。另一方面，乳糖不耐症会使乳制品和乳清蛋白饮料对某些人有害。技术已有助于将乳清从一般含乳糖化妆品中分离出来，从而产生适合运动用途的“乳清分离物”。

腹泻

恶心

胃痉挛

胀气

2 结果
检测到
风险标志物

基因: MCM6

基因型: CC

基因: MCM6

基因型: GG

低代谢
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运动引起的伤害风险：脑震荡

典型症状

推荐的干预措施

描述

建议结合敏捷性和变向训练。多向运动训练可以帮助个人为体育赛事中方向的突然改变做好准备。负重和力量训练对于改善伤害预防也很重要。富含维生素C、抗氧化剂、钙和镁的食物有助于修复脑损伤。

脑震荡是因为严重活动或事故导致头部受到物理创伤而造成的脑损伤。参加接触性运动的运动员经常发生脑震荡，包括橄榄球、足球、拳击和冰球。他们很容易遭受反复的头部伤害，如果没有时间恢复，可能会对大脑产生累积影响，导致大脑损伤和困难。根据研究，基因遗传变异可能会影响我们从脑震荡损伤中恢复的速度（如果有的话）。较高风险的等位基因表达可能意味着脑震荡损伤的恢复延迟。

对创伤性事件失忆

视力模糊

头晕

耳鸣

3 结果
检测到
风险标志物

基因: APOE

基因型: TG

基因: APOE

基因型: CC

基因: APOE

基因型: TT

正常风险
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运动引起的伤害风险：软组织损伤

典型症状

推荐的干预措施 负重和力量训练对于增强肌肉和组织非常重要。定期锻炼，无论是有氧运动还是力量型运动，都有助于提高肌肉对损伤的恢复能力。富含钙、镁、多不饱和脂肪酸和维生素C、D、E和K的食物有助于减少肌肉软组织的总体炎症。

描述
肌肉骨骼软组织损伤在运动员中很常见，尤其是那些参加剧烈或接触性运动的运动员。然而，这些伤害也会影响普通人群。它们是由基因遗 传 和 环 境 因 素 共 同 引 起 的 ，并可能导致长期的健康问题。大多数软组织损伤发生在偏心肌肉收缩期间，其特点是肌肉拉长和张力更大。这会损伤肌肉纤维，导致虚弱、不适（酸痛）、运动范围缩小以及血液中肌肉蛋白含量增加。

受伤部位有肿块

肌肉痉挛或无力

疼痛和肿胀

可见的瘀伤

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CCL2

基因型: CC

基因: COL5A1

基因型: TC

基因: IGF2

基因型: CG

基因: IGF2

基因型: TG

风险降低
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训练模式与能量：耐力

推荐的干预措施

耐力训练是一种��分钟或更长时间的锻炼或身体活动，仅依赖有氧能量的产生。具有较高耐力能力的人可以进行较长时间的体育锻炼而不会出现肌肉无力或疲倦，因为他们的身体可以承受较高的乳酸堆积。根据研究，有些人天生擅长耐力训练，而另一些人可能需要更加努力或付出更多才能获得同样的成绩。

系统化的训练制度可以帮助提高您的耐力潜力，类似于减肥和增加肌肉。要提高您的最大耐力潜力，请通过增加训练时间或进行高强度间歇训练来逐渐提高您的有氧运动能力，以缩短您的整体恢复时间。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。5 结果

检测到
风险标志物

基因: ACSL1

基因型: AG

基因: COL6A1

基因型: CC

基因: KDR

基因型: TA

基因: PPARGC1A

基因型: TC

基因: TFAM

基因型: GG

高容量
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训练模式与能量：能量利用率

推荐的干预措施 尽管我们的身体以不同的方式使用能量，但这取决于我们的基因，经常锻炼已被证明可以提高我们的总能量使用量。通过旨在提高有氧和无氧能力的结构化计划，您的整体能量吸收将得到改善。根据您对碳水化合物或脂肪的利用，在半禁食状态下锻炼可能是有益的。

描述
三磷酸腺苷(ATP 是人体生物学功 能 所 必 需 的 。 体 力 消 耗 依 赖 于ATP储备，而ATP储备随着代谢周 转 而 不 断 变 化 。 当 能 量 需 求 增加 时 ， 例 如 在 运 动 期 间 ， 游 离ATP会分解以提供所需的能量。根 据 研 究 ， 并 非 每 个 人 都 以 相 同的 方 式 使 用 能 源 。 有 些 人 可 能 能够 更 有 效 地 使 用 能 量 ， 让 他 们 在运 动 和 训 练 中 表 现 更 好 。 另 一 方面 ， 那 些 使 用 能 量 效 率 低 下 的 人在 能 量 消 耗 高 的 时 期 可 能 更 容 易感到疲倦。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。2 结果

检测到
风险标志物

基因: IGF1

基因型: CC

基因: PPARG

基因型: CC

正常效率
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训练模式与能量：运动强度 - 功率容量

推荐的干预措施

力量训练主要利用无氧能量产生，在持续��到��秒的剧烈运动/身体活动期间，使用单磷酸肌酸(CP)和三磷酸腺苷(ATP)作为能量燃料。研究显示，您的肌纤维类型、快肌纤维和慢肌纤维的比例以及遗传变异可能会影响您进行力量训练的运动强度。功率容量较高的人有更多的能力在更长的时间内进行有力的肌肉收缩，而功率容量较低的人在力量运动期间可能会更快感到疲劳。

自然地提高您的功率容量可能会受到限制；但是，针对运动强度的结构化训练计划通常可以使您的肌肉恢复得更快，并允许您进行更剧烈的运动。还建议进行结构化的高强度间歇训练(HIIT)，以逐渐提高您的运动强度。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。4 结果

检测到
风险标志物

基因: UCP2

基因型: TC

基因: UCP2

基因型: GG

基因: ACTN3

基因型: TT

基因: AGT

基因型: AG

高容量
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体重管理：体重和饱腹感

推荐的干预措施

饱腹感是由胃的扩张以及“饱腹感激素”瘦素和胃饥饿素的相互作用引起的。这些激素在消化过程中分别抑制饥饿感和增强食欲。所有这些信号在大脑中组合并处理以表示饱腹感和满足感。您的基因也会影响您的身体产生饱腹感信号并对其做出反应的效率。您的基因型可能会相互作用，导致饭后饱腹感增加或减少，从而引起饥饿感或食欲。所有这些因素都会影响你是减重还是增重。

尽管基因遗传因素可能会影响饱腹感和饥饿感，但饮食的份量管理可能也会帮助您训练自己减少对食物诱因的接受程度。做出更明智和更健康的膳食选择或替代品也可以帮助您在锻炼和健身之旅中保持正轨。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。0 结果

检测到
风险标志物

正常倾向
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体重管理：减肥代谢

推荐的干预措施

新陈代谢是我们体内发生的所有生物事件的总和。我们根据燃烧的卡路里来评估新陈代谢，因为在新陈代谢过程中会消耗能量。静息代谢率(RMR)是指躺下或坐着什么都不做时燃烧的卡路里量。在不运动的人中，RMR约占每日卡路里消耗的��%。有利的基因型可能有助于提高您的RMR，从而在食物、活动和生活方式的影响下导致更多的能量消耗和更快的体重减轻。在同等情况下，基因型较差的人可能会发现更难减轻体重。

描述

要想减肥，首先要了解自己的每日总能量消耗( T D E E ) 。 咨 询 健 身 专 家 以 制 定 满 足 您 的T D E E 要 求 的 培 训 计 划 。 事 实 证 明 ， 睡 个 好 觉和减轻压力都会增加新陈代谢消耗的能量。

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。3 结果

检测到
风险标志物

基因: LEPR

基因型: CG

基因: LEPR

基因型: AG

基因: LEPR

基因型: AA

正常代谢
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体重管理：减肥趋势

推荐的干预措施

任何人都可以通过定期的、有组织的锻炼计划和健康的饮食来减肥。然而，研究表明并不是每个人都以相同的速度减肥。那些拥有最不利基因的人随着时间的推移会减轻体重，尽管速度比那些拥有有利基因型的人慢。遵循有组织的饮食和健身方案已被证明可以帮助人们减肥。

考虑聘请运动专家并严格遵守有组织的训练方案。部分控制有助于减少卡路里和防止暴饮暴食。高纤维和全食物饮食可能会增加饱腹感并帮助您避免暴饮暴食。将所有关键目标分解为更小的阶段，因为更易于管理的解决方案将帮助您坚持这些目标。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。1 结果

检测到
风险标志物

基因: PPARG

基因型: CC

正常倾向
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体重管理：体重回升趋势

推荐的干预措施

体重管理是关于管理体重减轻和体重恢复的方程式。大多数人可能会发现减掉额外的体重很困难，但事实证明保持减掉的体重可能更难。大幅减重后，您的新陈代谢可能会下降，从而更难减重。当您的身体试图达到平衡时，您的饥饿感可能会增加。所有这些因素都可能受到基因遗传因素的影响，有些人更容易饥饿感增加和新陈代谢减慢，从而增加体重增加的风险。

保持专注于您的健身目标。认识到健身不仅仅取决于体重秤。旨在随着时间的推移建立瘦肌肉，因为拥有更多的瘦肌肉是一种防御机制，可以帮助您燃烧更多的脂肪和卡路里。

描述

典型症状
此疾病/特征没有明显的体征和症状。4 结果

检测到
风险标志物

基因: NEGR1

基因型: TC

基因: PPARG

基因型: CC

基因: GNPDA2

基因型: AG

基因: TMEM18

基因型: GG

较低倾向
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行 为 和 身 体 特 征

DNA 包含每个人的遗传信息，包括与您的外表相关的身体特征以及您表现出的行为。 特质是一个人的特定特征，当基因拷贝被传递下来时，孩子会从父母那里遗传一系列特征。 了解您的遗传特征将帮助您明白是什么让您成为“您”。 除了遗传因素，性格也会受到环境的影响。SAM
PLE
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记忆能力

典型症状

推荐的干预措施

记忆是一项重要的认知功能，它使我们能够存储、提取、推理、理解和学习信息。记忆能力是指一个人有效存储和回忆信息的能力。研究表明，基因因素对认知表现、情感记忆和教育成就具有重要影响。由于遗传因素，某些人具有更好的记忆力并表现出某些特征，如更好的回忆能力、更好的视觉记忆保持能力和更快的新技能学习速度。

头部受伤老年对药物的反应创伤

尽管遗传可能会影响记忆能力，但无论基因因素如何，我们都可以采取有效的策略来增强记忆力。经常运动已被证明可以支持大脑功能并改善记忆力。健康饮食同样至关重要，研究表明，食用富含 omega-� 脂肪酸的鱼类（例如鲑鱼）有助于提高记忆力。充足的睡眠对于记忆巩固也至关重要。此外，进行脑力训练和挑战大脑活动可以提高记忆力并增强认知能力。

描述

风险因素

难以集中注意力

学习新事物有困难

反复重复对话

经常丢三落四
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1 结果
检测到
风险标志物

基因: COMT

基因型: GG

正常能力
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成癮人格

典型症状

推荐的干预措施

影响所有年龄段的人环境因素来自家人或朋友的影响

那些对任何行为或物质有成瘾迹象的人，应该寻求专业帮助来抑制成瘾。然而，成瘾的治疗或康复将取决于病情的严重程度。

描述
患有成瘾性人格障碍的人往往会对物质或行为上瘾。这些成瘾可以表现为对某件事不健康的执着或痴迷。研究
表明，遗传因素与某些类型的成瘾有关。然而，环境因素和社会影响也可能导致成瘾的发展。

风险因素

勇于冒险

难以自律

强迫症

与具有成瘾人格的人相关

1 结果
检测到
风险标志物

基因: CHRNA3

基因型: GG

较低倾向
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酒精依赖

典型症状

推荐的干预措施

酒精依赖是一种会逐渐恶化的慢性疾病。那些患有酒精依赖症的人在不饮酒时很可能会出现戒断症状。过量饮酒最终会导致慢性肝病和肝癌。它还会影响正常的社交功能，例如驾驶和与他人的互动。 

酒精依赖家族史有心理健康问题，例如 抑郁、焦虑

通过从正常的饮酒周期中定期休息可以降低酒精依赖的风险。在治疗和康复过程中，可能会出现焦虑和紧张等戒断症状。然而，通过打破饮酒周期，身体将不那么习惯于酒精，从而减少依赖性。 

描述

风险因素

强烈的饮酒欲望

无法限制饮酒

酗酒导致难以完成主要任务

花大量时间喝酒

4 结果
检测到
风险标志物

基因: OPRM1

基因型: AG

基因: DRD2

基因型: AC

基因: ALDH2

基因型: AA

基因: ANKK1

基因型: AG

中等倾向
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酒精性潮红

典型症状

推荐的干预措施

一些饮酒的人会经历一种令人不快的现象，称为酒精潮红反应。酒精潮红反应的主要特征是脸红或潮红。然而，这也可能伴有荨麻疹、恶心、低血压、哮喘恶化或偏头痛发作。

基因醛脱氢酶�缺乏症

减少酒精潮红的方法包括在饮酒之前和期间喝水，以通过稀释体内的酒精来帮助减轻酒精潮红的症状；喝酒前吃一顿大餐，以减缓酒精对血液的吸收；避免饮用某些酒精饮料中含有有毒物质的饮料，这些有毒物质会加剧酒精潮红症状；远离饮用烈酒、红酒和白兰地；服用抗组胺药以帮助减轻酒后潮红的症状；和减少饮酒。

描述

风险因素

哮喘发作

荨麻疹

偏头痛

恶心
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2 结果
检测到
风险标志物

基因: ALDH2

基因型: AA

基因: CCDC63

基因型: CC

强烈反应
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食欲调节

典型症状

推荐的干预措施

饥饿是一个正常的过程，它向一个人表明他们需要吃东西。然而，有些人的基因受到影响，如黑皮质素�受体(MC�R)等结构受到破坏，这会导致与肥胖风险增加相关的信号失调。基因的变异已被证明会导致进食后没有饱腹感，从而导致暴饮暴食。这些食欲调节紊乱可能与许多非传染性疾病有关。

影响所有年龄段的人有近亲患有进食障碍精神健康问题糖尿病

为了防止食欲失调导致肥胖，个人应养成正念饮食习惯，并摄取富含蛋白质和纤维的高饱腹感食物。适当的份量控制（例如使用较小的盘子）有助于管理食物摄入。规律运动和充足睡眠也在食欲调节中发挥关键作用

描述

风险因素

长期过量进食

暴饮暴食

严重肥胖

特别想吃高热量或甜食

0 结果
检测到
风险标志物

正常调节
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发质/发量

典型症状

推荐的干预措施

有男性/女性型脱发营养不良和缺乏维生素长期承受巨大压力

有许多不同的方法可以使头发更蓬松。人们可以选择较短的头发并适当地将它们分层以获得所需的发量。还有各种有助于增加发量的洗发水和护发素。

描述

风险因素

头发看起来扁平，缺乏蓬松感

头发在某些部位看起来稀疏或变薄

头发脆弱，容易断裂

由于头发密度降低，头皮更明显可见

发量是指头发在头皮处的丰满度，而发质是头发的自然流动感。一个人的头发厚度和质地在很大程度上取决于遗传。头皮积聚的油脂会导致头发显得扁平无蓬松感。为了促进健康的头发生长，应保持均衡饮食，摄取富含生物素、锌和铁等维生素和矿物质的食物。

1 结果
检测到
风险标志物

基因: C1orf127

基因型: CC

正常发量
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体毛

典型症状

推荐的干预措施

有过度毛发生长相关的家族遗传荷尔蒙失调肥胖症

女性体毛过度生长（多毛症）可能是潜在健康状况的征兆。如果最近出现或加重，建议咨询医生进行评估 。

描述

头发的生长、厚度或分布发生变化

体毛生长模式突然变化或逐渐加重

过多的面部和身体毛发

不常见的地方有硬毛或黑毛

体 毛 的 多 少 是 受 遗 传 影 响 的 。 毛 囊对 雄 激 素 类 激 素 （ 主 要 是 睾 酮 ） 具有 不 同 的 敏 感 性 。 青 春 期 时 的 雄 激素 水 平 较 高 会 导 致 身 体 各 个 部 位 的毛 发 变 得 更 浓 密 、 颜 色 更 深 。 当 女性 毛 发 过 度 生 长 时 ， 特 别 是 男 性 样毛 发 生 长 ， 就 会 出 现一种称为多毛症的情况。

风险因素

0 结果
检测到
风险标志物

正常体毛量
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情商 (EQ)

典型症状

推荐的干预措施

情商是指一个人对情绪的感知、运用、评价和处理的能力。较高的情商意味着能够识别自己和他人的情绪，并利用情绪信息来指导他们的行为，包括有效区分不同情绪并根据不同情况调整反应。尽管情商受到生活经历的影响，基因也在其中发挥作用。研究表明，我们大约 ��% 的同理心可能源于遗传因素。

缺乏情绪意识家庭环境减少社交接触创伤

可以通过多种方式提高情商，包括理解和认识自己的情绪、思想和行为；努力理解和分享他人的感受；发展有效的沟通、解决冲突和建立关系的技能；在具有挑战性的情况下管理您的情绪；建立从情绪挫折和压力中恢复过来的能力；练习在当下不加评判；询问他人关于如何提高情商的反馈和见解；反思过去的经验并从中学习以在情感上成长。

描述

风险因素

难以识别情绪

难以应对压力和冲突

缺乏自我意识

沟通能力差
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0 结果
检测到
风险标志物

正常水平
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性格外向

典型症状

推荐的干预措施

环境影响多巴胺系统活性较低较低水平的皮质觉醒

一些激励外向者的方法包括提供社交互动的机会，因为外向者通常会通过这种互动找到动力；鼓励公开认可，因为外向的人通常会在关注和认可中茁壮成长；设定团队目标，因为外向者通常擅长团队合作，并享受共同奋斗带来的归属感；提供各种新体验，因为外向的人通常喜欢尝试新事物；培养积极和充满活力的工作环境，因为外向的人通常会在这样的工作环境中充满活力。

描述
性格外向是一种人格特质，与社交能力、健谈程度和与人相处融洽等行为相关。它与内向相反，内向的人更喜欢独处。科学通过研究证明，外向和内向大约有��%是基于遗传的。研究还认为，除了遗传因素外，环境因素在决定外向程度方面也起着重要作用。

风险因素

周围有人时充满活力

独处时焦虑/无聊

广泛的社交圈

善于外交
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0 结果
检测到
风险标志物

较低倾向

SAM
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食物成瘾

典型症状

推荐的干预措施

食物成瘾的主要特征是过度食用可口的食物，这些食物富含糖、盐和脂肪。食用这些食物会刺激大脑的奖励中心，从而导致释放感觉良好的荷尔蒙，例如多巴胺。这种释放会压倒身体发出的饱腹感和满足感的常规信号，从而导致暴饮暴食和肥胖。

影响所有年龄段的人近亲有饮食失调症有心理健康问题（抑郁、焦虑、强迫症）

克服食物成瘾是一个漫长而具有挑战性的过程。有些人在“治疗性禁食”方面取得了成功，并严格遵循以全谷物、水果和蔬菜为主的饮食。然而，治疗方法仍然取决于个人病情的严重程度。

描述

风险因素

即使不饿也能继续进食

精力下降并有慢性疲劳

消化系统疾病

进食直到感觉不适

1 结果
检测到
风险标志物

基因: ANKK1

基因型: AG

正常倾向

SAM
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一般认知能力

典型症状

推荐的干预措施

一般认知能力通常被称为“一般智力”，它可以预测教育和职业水平等结果，远优于任何其他行为特征。这是最容易遗传的行为特征之一；因此，基因通常在一般智力的遗传能力中起着重要作用。一般认知能力表明一个人推理、计划、解决和理解复杂思想的能力。这些品质对于人类的生存和适应至关重要。

阿尔茨海默氏病衰老情绪障碍（例如抑郁症）物质滥用（例如药物和酒精）创伤性脑损伤

您可以通过参与挑战大脑的活动来增强您的认知功能，例如阅读、解决难题、学习新技能和定期锻炼。此外，保持健康的生活方式，包括均衡饮食和充足睡眠，有助于支持大脑的整体功能。

描述

风险因素

难以集中注意力

记忆力差

处理速度较慢

语言障碍
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4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: TG

基因: LOC101927335

基因型: AA

正常能力

SAM
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头发干燥/脆弱

典型症状

推荐的干预措施

环境因素，例如长时间暴露在阳光下、污染或经常在氯化水/咸水中游泳护发习惯，例如过热造型和化学处理营养不良荷尔蒙变化

头发干燥可以通过减少洗头的频率来解决。补充维生素 A、维生素C和生物素也可以提供帮助。修剪不健康的头发也可以帮助健康的头发生长。

描述

风险因素

头发无光泽

毛躁的头发

分叉

脆性质地

当头皮无法保持水分、产生皮脂或暴露于恶劣和干燥的条件下时，就会导致头发干燥。最常见的原因是头发上缺乏皮脂，导致头发变得暗淡和卷曲。头发干燥可能是由遗传引起的，但通常情况会因头发缺乏维生素或使用刺激性护发产品而加重。

1 结果
检测到
风险标志物

基因: TCHHL1

基因型: GG

正常风险

SAM
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头发花白

典型症状

推荐的干预措施

头发变白是由于头发根部黑色素减少所致。预计随着年龄的增长会自然发生；然而，当毛囊失去色素细胞时，可能会过早变白，这种情况甚至可能发生在��岁之前。头发变白的原因可能是遗传或其他影响头发中黑色素生成的外部因素。

维生素缺乏症氧化应激抽烟某些健康状况，例如自身免疫性疾病

描述

风险因素

失去自然的头发颜色

较厚的深色毛发快速脱落

更细的白发生长

年轻时头发花白

关于头发变白，一旦毛囊停止产生黑色素，这是不可逆转的。但是，可以采取措施防止它恶化。富含维生素B��和维生素D的健康饮食有助于维持黑色素的生成。富含抗氧化剂的水果和蔬菜也有助于维持黑色素。

0 结果
检测到
风险标志物

正常倾向

SAM
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120 micron

4 inches

头发粗细

典型症状

推荐的干预措施

头发粗细是每根头发的直径。它的范围可以从粗、中等或细。。较粗的毛干有助于使头发看起来更饱满、更甜美。除了遗传因素，还有其他因素会影响一个人头发的外观，例如荷尔蒙、药物、化学品、性别和年龄。随着年龄增长，发丝通常会变细。

荷尔蒙失调衰老性别差异(男性的头发通常比女性更粗）

描述

风险因素

发丝粗

发丝清晰可见

头发直径为���微米

马尾辫周长为�英寸或更多

头发的粗细主要受遗传的影响。然而，饮食也扮演一定的角色。食用富含铁和维生素A、B、C、D和E的食物有助于保持头发生长和健康。使用合适的美发工具和产品也有助于保持头发健康。

1 结果
检测到
风险标志物

基因: C1orf127

基因型: CC

正常粗细
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头发稀疏

典型症状

推荐的干预措施

头发稀疏是指头发密度逐渐减少，也就是发量减少、发丝变细或出现明显的稀疏区域。虽然这不一定会导致秃头，但可能会使头发随着时间的推移变得脆弱和易断。这种情况可能由遗传因素或外部因素引起，例如激素变化、药物使用以及护发产品中的化学物质，它们都会影响头发的健康。

家族病史衰老某些健康状况压力营养不良

虽然头发稀疏是一个自然现象，但可以通过养成健康的生活习惯来加以管理。避免过度使用热工具、强烈的化学处理和过紧的发型。均衡饮食和吃富含生物素、铁、锌、蛋白质以及维生素（A、B、C、D 和 E）的食物可以促进健康的头发生长。

描述

风险因素

头发脆弱易断

头发的体积和厚度减少

头皮可见度变得更加明显

头发看起来更弱或光泽度下降

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

风险降低

SAM
PLE

 R
EPORT



136

头发类型

典型症状

推荐的干预措施

头发类型主要是由基因决定的。头发一般有四种类型，分别是直发、波浪发、卷发或钢圈卷发。研究表明，头发的类型受不同基因的影响，这些基因决定不同种族背景的个体的头发质地和厚度。头发类型也会受到外来因素影响。

遗传荷尔蒙变化环境因素热造型与化学处理

一个人的头发类型是根据头发的卷曲模式而定的，而卷曲模式是由毛囊决定的。虽然头发类型是由基因遗传决定的，但卷曲模式可以很容易地通过加热或化学物质来改变。人们应该经常咨询专业人士以了解哪种发型最适合自己。

描述

风险因素

直发型

波浪发型

卷发类型

钢圈卷发型

1 结果
检测到
风险标志物

基因: TCHHL1

基因型: GG

直发
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伤害回避行为

典型症状

推荐的干预措施

伤害回避的特征是过度担心、悲观、害羞、怀疑、恐惧和疲劳等情绪。这种情况与血清素水平低有关。众所周知，具有回避伤害倾向的个体会表现出积极避免负面结果的行为。由于害怕被拒绝，他们也往往会避免社交互动。伤害回避是焦虑症和抑郁症的危险因素。

影响所有年龄段的人有近亲有心理健康问题（抑郁、焦虑等）进食障碍史

伤害回避是一种与焦虑和抑郁相关的人格特征。通常情况下，具有回避伤害行为的人往往有严重的社交恐惧症。这种人格特质需要医学专家的帮助，以防止其他相关疾病的发展。

描述

风险因素

预期性焦虑

对不确定性的恐惧

害羞

容易疲劳

2 结果
检测到
风险标志物

基因: SLA

基因型: TT

基因: APBA2

基因型: AG

较低倾向

SAM
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信息处理能力

典型症状

推荐的干预措施

信息处理能力指大脑接收、解释、存储和响应信息的效率。它是影响学习、决策、问题解决和整体认知表现的基本功能。更快、更有效的信息处理有助于迅速适应新信息，而较慢的信息处理可能导致学业、工作和日常生活中的困难。

神经系统疾病感官处理障碍高龄脑部损伤慢性压力和缺乏脑力刺激

改善信息处理能力需要保持健康的生活方式，包括定期运动、充足睡眠以及吃富含大脑营养的均衡饮食。进行阅读、拼图和学习新技能等认知活动有助于刺激神经系统。社交互动和冥想等压力管理技巧也能支持认知功能。在需要受医疗状况影响的情况下，可能需要专业干预，例如认知治疗和药物治疗。

描述

风险因素

难以快速理解

经常健忘

难以跟随指令

阅读与理解力困难

2 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TG

正常能力
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失眠

典型症状

推荐的干预措施

失眠是许多人面临的普遍问题，其中个人有规律的睡眠问题。受影响者可能会发现夜间难以入睡，或在睡眠中多次醒来。研究人员估计，遗传因素在一个人失眠的可能性中占��%到��%。可能导致失眠的基因与调节睡眠-觉醒的相同过程有关。

咖啡因摄入量药物使用时差反应压力和焦虑不舒服的睡眠环境

一些有助于预防失眠的技巧包括坚持作息时间、创造有利于睡眠的环境、白天定期锻炼、限制咖啡因和酒精的摄入、睡前放松、避免在傍晚的午后小睡以及在白天时多晒太阳。重要的是要注意每个人都是不同的，对一个人有效的方法可能对另一个人无效。可能需要反复试验才能找到最适合您的方法。

描述

风险因素

夜间醒来

难以入睡

醒得太早

睡后感觉没有好好休息

2 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: SLC2A13

基因型: GG

正常风险
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及时行乐

典型症状

推荐的干预措施

及时行乐是一种渴望在放弃未来利益的同时体验到有益的和即时的利益。这可能会给个人带来有害后果，进而影响他们的健康。倾向于及时行乐的人更可能会有肥胖症或滥用药物，例如过度饮酒和吸毒。

影响所有年龄段的人环境因素

视情况而定，及时行乐可能会给个人带来好处也可能带来伤害。克服即时满足的一个简单方法是尝试有意识地决定是否做某事，而不是仅仅遵循冲动的决定。通过从过去的错误中吸取教训，一个人可以防止做出冲动的决定，并学会享受当下而不是一时冲动。

描述

风险因素

抓住任何能够获得即时快乐的机会

更有冲动的倾向

推迟工作任务去做其他更有趣的事情

无法控制情绪冲动

1 结果
检测到
风险标志物

基因: GPM6B

基因型: CC

正常倾向
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智商 (IQ)

典型症状

推荐的干预措施

智商衡量的是一个人的推理能力和解决问题的能力。它是一个人与同年龄组的其他人在同一测试中的表现之间的比较。IQ的结果是从专门设计的测试中得出的。双胞胎研究表明，一个人的智商与他们的基因构成之间存在联系。智商的遗传率估计在 ��% 到 ��% 之间。

 胎儿酒精综合症遗传病（唐氏综合症）头部受伤分娩过程中的问题

需要注意的是，智商并不是一个固定的特质，个人有能力在一定程度上提高自己的认知能力。您可以用一些方法来增强认知能力并可能提高智商，包括终身学习、定期锻炼、每晚充足睡眠、健康均衡的饮食、挑战大脑和减轻压力水平。

描述

风险因素

解决问题和批判性思维困难

学习速度缓慢

学业或职业表现不佳

适应新环境的能力有限

1 结果
检测到
风险标志物

基因: SNAP25

基因型: AG

正常水平
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腰椎间盘疾病（腰痛）

典型症状

推荐的干预措施

腰椎间盘疾病的特征是下背部疼痛、腿部疼痛或麻木，以及受影响的椎间盘局部压痛。这是一种通常会影响下背部或腰部区域的疾病。因为老化，椎间盘中的组织随着时间的推移退化和失去弹性，从而导致椎间盘变硬并变形，导致这种情况。

风险随年龄增加久坐不动的生活方式举重

由腰椎间盘突出症引起的背痛是可以遗传的。了解你的家族病史有助于评估风险。最常见的是肥胖会令腰椎间盘退变得更快。因此，建议保持健康的体重。避免让背部承受过度和突然的压力。如果您在工作中需要举起重物，建议购买背带。锻炼时，一定要热身并防止过度劳累，尤其是在举重时。使用适当的技巧并确保在组间休息。

描述

风险因素

间歇性或持续性背痛

站立、弯腰或坐着时腰痛

背部肌肉痉挛

失去肌肉力量

0 结果
检测到
风险标志物

正常风险
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男性型秃发

典型症状

推荐的干预措施

男性型秃发是随着年龄增长男性最常见的脱发模式。它与雄性激素（雄激素）的变化有关。它具有很强的遗传因素并且不会造成伤害。对于男性型秃发，头发会开始变弱，毛囊收缩，导致头发更短更细。

遗传学或家族史称为雄激素的荷尔蒙，负责调节毛发生长

描述

风险因素

脱发可能是衰老过程的一部分，但在心理上可能会令人痛苦。男性型秃发是由于激素水平的变化而发生的。治疗可包括毛发移植、生发药物（如米诺地尔）以及激光和光疗法。

后退的发际线

后脑勺的圆形区域会随着时间变薄和扩大

头顶和太阳穴周围的头发更细

头部两侧的马蹄形头发

2 结果
检测到
风险标志物

基因: LOC100270679

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TC

正常风险
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记忆能力

典型症状

推荐的干预措施

记忆与个人如何在需要时获取、存储和检索信息有关。它是一种重要的认知功能，可以帮助个人学习和理解他们的环境。记忆被理解为一个信息处理系统，包括感觉处理器、短期记忆和长期记忆。它对学习来说是必不可少的，因为没有记忆，学习和理解都会受到很大影响。众所周知，基因变异会影响学习和记忆。

头部受伤年老对药物的反应创伤

为提高记忆力并更容易记住和回忆信息，建议练习积极倾听、使用可视化技术、将信息分成较小的块、大声重复信息、获得充足的睡眠和锻炼、使用助记设备、玩记忆游戏 ，专注于当前任务，并将新信息与您已知的事物相关联。

描述

风险因素

难以遵循指示

学习新信息困难

注意力下降

经常健忘

1 结果
检测到
风险标志物

基因: SORCS1

基因型: GG

正常能力
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单眉

典型症状

推荐的干预措施

单眉是眉毛在鼻梁处的融合。在这种情况下，鼻梁上方长出的毛发与眉毛的粗细大致相同。它已被证明与基因遗传有关，并且在某些情况下可能与其他疾病有关。

基因遗传健康状况，例如科妮莉亚德朗格综合征

对于某些人来说，单眉在美学上可能令人不快，他们可能会选择去除或重塑它。这些程序包括打蜡、挽面、剃修和激光脱毛。

描述

风险因素

两条眉毛在鼻梁上方中间相交

鼻梁以上的毛发颜色和粗细与眉毛相同0 结果
检测到
风险标志物

正常风险
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晕动病

典型症状

推荐的干预措施

由于实际运动和预期运动之间的差异，当乘坐移动的交通工具时, 大脑无法理解来自感觉器官的信号时，就会发生晕动病。这会导致恶心、头晕和眩晕。任何人都容易患晕动病，并且其严重程度各不相同。晕动病最常见于孕妇和儿童。

影响所有年龄段的人女性比男性受影响更大酗酒或吸毒怀孕偏头痛、焦虑、频繁呕吐或恶心的病史

在乘车时，可以通过注视地平线并吃一些小吃来减轻晕车症状。此外，听音乐可以帮助分散注意力，从而减轻不适感，同时建议避免在行驶的车辆中阅读或看电子设备。

描述

风险因素

出冷汗

头晕

头痛

唾液增多、恶心和呕吐

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: AG

正常风险
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尼古丁依赖

典型症状

推荐的干预措施

尼古丁是烟草中的主要化学物质，它使吸烟成瘾且难以戒除。尼古丁通过刺激多巴胺的释放，在大脑中产生短暂的愉悦感。然而，这种效果是短暂的，会导致对另一支香烟的渴望。随着时间的推移，身体会产生耐受性，需要更多的尼古丁才能达到相同的效果。当一个人依赖尼古丁并难以戒除时，就会产生尼古丁依赖。环境、行为和遗传因素的复杂混合似乎会增加这种依赖的风险。

烟草使用家族病史心理疾病药物滥用

为减少对尼古丁的依赖，您可以尝试寻求专业帮助、考虑尼古丁替代疗法、练习放松方法（如深呼吸或冥想）、避免诱发吸烟欲望的情境或习惯，并进行定期锻炼。

描述

风险因素

焦虑和惊恐发作

睡眠困难

烦躁和沮丧

注意力难以集中

0 结果
检测到
风险标志物

正常风险

SAM
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乐观和同理心

典型症状

推荐的干预措施

乐观主义是一种认为最好的结果将会发生的想法，即使这不太可能发生。对于一个乐观的人来说，它可能会带来更好的健康和成功。同理心是理解和分享他人处境感受的能力。研究表明，基因遗传和环境因素可能决定一个人的乐观程度。但是，它可以通过个人努力得到改善。

心理健康不佳神经系统疾病，例如失认症恐惧和压力社会经济状况自卑

乐观主义对于更健康的生活方式和无压力的环境来说非常重要。一个人应该分析他们的想法，并考虑他们帮助他人的能力。通过尽量减少消极想法，他们将能够在没有高压力的情况下重新开始每一天。

描述

风险因素

乐观：对未来充满信心和希望

悲观：相信最坏的情况会发生

善解人意：有能力理解他人的感受

冷漠：缺乏做任何事的动力或根本不在乎

0 结果
检测到
风险标志物

正常倾向
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正向情感

典型症状

推荐的干预措施

焦虑沮丧情绪障碍创伤

正向思考可以通过各种减轻消极情绪的方法来实现。这些方法包括用积极的想法代替消极的想法、与有积极人生观的人交往、锻炼以改善情绪、充足的睡眠、减轻压力、适当的饮食、参与给你带来快乐的活动，以及尝试 尽可能多地微笑。

描述
正向情感是反映正向情绪体验的特征，如热情、社交能力和幸福感。正向情感高的人会体验到更好的情绪。他们通常更加开朗、热情和自信。更高水平的正向影响通常与积极的结果相关。全基因组关联研究估计，正向情感的遗传力成分接近 60%。

风险因素

缺乏热情

动力和精力下降

更容易受到压力影响

社交参与度有限

0 结果
检测到
风险标志物

正常倾向
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阅读和拼写

典型症状

推荐的干预措施

阅读是应用声音符号关系并成功地将它们混合在一起以阅读单词的过程。另一方面，拼写是将单词分割成单独的声音，然后使用正确的声音符号关系以书面形式生成单词的能力。研究结果表明，阅读和拼写障碍应被视为一种受基因遗传因素强烈影响的复杂障碍。

听力受损缺乏兴趣视觉障碍

阅读和拼写困难的治疗包括帮助孩子发展听觉和发声技能，鼓励他们写下他们喜欢的经历，使用动手活动和现代教学方法来培养他们对阅读和拼写的兴趣。

描述

风险因素

难以识别和发音单词

理解困难

常见单词拼写错误

书写潦草

2 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: LOC105376360

基因型: AA

正常能力
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奖励依赖

典型症状

推荐的干预措施

奖励依赖是一种对获得社会定义的奖励或获得他人认可更敏感的倾向。奖赏依赖程度高的人会面临更高的同伴压力和发展为人格障碍的风险。那些缺乏认可的人可能会通过暴饮暴食或滥用药物来寻求其他奖励。奖励依赖与遗传的人格特质有关。

基因遗传激素，例如低水平的去甲肾上腺素

具有高度奖赏依赖人格的人必须避免将寻求奖赏作为最终目标的情况。过度寻求奖励的人最终可能会面临不利后果。

描述

风险因素

从奖励信号中学习

需要持续的社会认可

重复与奖励相关的行动

增加社交能力

3 结果
检测到
风险标志物

基因: LOC107984012

基因型: AG

基因: MIS18A

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TC

正常倾向
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敏感的性格

典型症状

推荐的干预措施

敏感型人格指的是对周围环境具有高度敏感性，并且情绪体验更加深刻的个体。这种人格特质与大脑中的多巴胺活动有关，并可能受到遗传因素或过去经历的影响。研究表明，遗传因素可解释个体敏感性差异的近一半。

基因遗传生活经历

描述

风险因素

总是想太多，担心很多事情

对一切都有情绪反应

经常感到疲倦和不知所措

对批评敏感

敏感型人格可能影响日常社交，但可以通过充足休息、减少外界刺激来调节。建立稳固的社交支持、保持健康的生活方式，并增强自信心有助于提升情绪稳定性。如果敏感性严重影响生活，可考虑寻求专业帮助或认知行为疗法（CBT）。

1 结果
检测到
风险标志物

基因: DRD2

基因型: AC

正常倾向
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睡眠深度

典型症状

推荐的干预措施

睡觉时，身体会经历不同的睡眠阶段，其中深度睡眠对大脑健康和功能至关重要。深度睡眠有助于大脑休息、恢复、巩固记忆，并维持体内激素平衡。研究表明，某些基因变异可能会影响个体深度睡眠的持续时间和强度。

基因与神经生物学因素压力与心理健康状况物质使用（如咖啡因）不良睡眠习惯与环境

在睡眠过程中，深度睡眠阶段至关重要，因为它能帮助身体恢复，让您醒来时感到精力充沛。适量运动、规律作息、保持充足睡眠、营造舒适的睡眠环境、播放轻柔音乐，以及避免摄入咖啡因，都有助于提高深度睡眠质量。

描述

风险因素

感到疲倦(即使睡了一整晚)

难以集中注意力

白天嗜睡

夜间频繁醒来

2 结果
检测到
风险标志物

基因: TLN2

基因型: AG

基因: LOC124906267

基因型: TC

正常深度
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睡眠时长

典型症状

推荐的干预措施

睡眠时长是一个人睡眠的时间量。这可以测量为一次性睡眠时间或超过��小时的睡眠。睡眠持续时间和质量在一定程度上是遗传性特征，因为研究表明，睡眠特征的很大一部分变异性是由基因决定的⸺大约��%到��%的睡眠持续时间变异可能是遗传的。

焦虑健康问题（例如哮喘）药物使用身体疼痛物质滥用不舒服的睡眠环境

为了改善睡眠时长，保持固定的作息时间，包括周末，确保每天在相同的时间入睡和起床。避免在过饥或过饱的情况下入睡，以免影响睡眠质量。营造舒适的睡眠环境，并处理任何身体不适，以提高睡眠质量。午睡时间应控制在��分钟以内，以避免影响夜间睡眠。

描述

风险因素

持续疲劳

注意力难以集中

白天嗜睡

认知能力下降

1 结果
检测到
风险标志物

基因: ABCC9

基因型: GG

正常时长
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睡眠潜伏期

典型症状

推荐的干预措施

睡眠潜伏期或入睡潜伏期是一个人在关灯后入睡所需的时间。平均而言，一个健康的人需要 �� 到 �� 分钟才能入睡。一个人的睡眠潜伏期可以作为他们睡眠整体质量的指标。白天快速入睡和快速进入REM睡眠可能是发作性睡病和特发性嗜睡症等疾病的征兆。

老年焦虑沮丧药物的使用不舒服的环境

异常睡眠潜伏期的治疗包括设定固定的上床时间，并在就寝时间关闭所有产生噪音的小工具和设备。睡前数小时的适度运动有助于缩短睡眠潜伏期，改善睡眠时间和深度。

描述

风险因素

 特发性嗜睡症

失眠

发作性睡病

睡眠呼吸暂停

0 结果
检测到
风险标志物

正常潜伏期

SAM
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睡眠质量

典型症状

推荐的干预措施

睡眠质量是指个人对其睡眠体验各个方面的满意度。睡眠质量取决于包括睡眠效率、睡眠潜伏期、睡眠持续时间和入睡后醒来在内的变量。良好的睡眠质量可以改善大脑的表现、情绪和健康。科学表明，睡眠在很大程度上是受环境和遗传因素的影响。 这些因素也会在许多睡眠障碍的发生中发挥作用。

健康状况药物使用老龄化睡眠习惯物质滥用夜间工作

可以通过优化睡眠环境来提升睡眠质量，使身体逐渐适应稳定的生物钟。白天保持规律运动，并坚持固定的作息时间，有助于调节睡眠周期。避免在睡前摄入大餐、咖啡因或酒精。此外，应减少卧室内电子设备（如电视、智能手机和电脑）的使用，以防干扰睡眠。

描述

风险因素

持续疲劳

注意力难以集中

白天嗜睡

夜间频繁醒来

2 结果
检测到
风险标志物

基因: CACNA1C

基因型: TC

基因: SLC2A13

基因型: TT

正常品质
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爱吃甜食

典型症状

推荐的干预措施

基因遗传因素会影响个人对甜味的感知，因为这取决于他们拥有的甜味受体的数量。爱吃甜食的人对含糖食物的耐受性更高。然而，高糖摄入可能会导致体重增加、糖尿病和脂肪肝等并发症。这些健康问题可能会导致更严重的并发症，如心脏病发作或中风。

影响所有年龄段的人基因遗传易感性

每隔几个小时吃一顿均衡的正餐或零食，并吃水果作为替代品，可以控制对甜食的渴望。喝水和散步也有助于抑制对甜食的渴望。

描述

风险因素

不同个体对甜味的感知不同，因此很难确切衡量。0 结果
检测到
风险标志物

较低倾向
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心 脏 代 谢 疾 病

心血管疾病是世界上最致死的主要原因。 越早发现心血管疾病，就越容易治疗。 除了心血管疾病，我们的新陈代谢健康也很重要。 新陈代谢健康意味着您的身体可以对食物做出适当的反应，这可能会降低您患有一系列非传染性疾病的风险。 尽早了解您的遗传风险，以便您可以采取必要的措施来最大程度地降低您的健康风险。
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腹主动脉瘤

典型症状

推荐的干预措施

当身体最大的动脉，主动脉壁的一部分变弱时，就会产生腹主动脉瘤。这导致主动脉在任何节段异常地扩张。它最常发生在主动脉的下部。动脉瘤有可能在产生后的很长一段时间内都未被发现。然而，随着血管扩张，患者的腹部或背部会感到一些不适和疼痛。当动脉瘤破裂时，会导致大量内出血或猝死。

�� 岁及以上男性的发病率是女性的五倍抽烟高血压

通过治疗可能导致腹主动脉瘤的潜在病症，可以有效降低患腹主动脉瘤的风险。这包括了高血压、糖尿病、心房颤动、冠状动脉疾病和高胆固醇。生活方式的改变，例如食用富含营养、低糖和低饱和脂肪的食物，有助于预防和控制这些疾病。但是，如果需要，医生将会开出适当的药物来控制病情。

描述

风险因素

腹部中心搏动性肿胀

腹部疼痛

背部疼痛

咳血

3 结果
检测到
风险标志物

基因: DAB2IP

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: LRP1

基因型: GG

风险略低
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致心律失常性右心室发育不良

典型症状

推荐的干预措施

致心律失常性右心室发育不良是一种遗传性疾病，其中右心室下部的肌肉被脂肪或纤维疤痕组织取代。这导致右心室扩张并且收缩不良。患有这种疾病的患者通常会出现心律失常，并可能突然去世。

年龄小于 �� 岁家族病史剧烈锻炼竞技运动

迄今为止，致心律失常性右心室发育不良(ARVD)尚无已知的治愈方法。然而，这种疾病可以通过医疗干预来控制。建议患有 ARVD 的人进行定期检查。

描述

风险因素

室性心律失常

心悸

头晕或昏厥

心源性猝死

0 结果
检测到
风险标志物

低风险
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心房颤动

典型症状

推荐的干预措施

心房颤动是一种心房收缩不协调和不规则的情况，导致心房和心室同步出现问题。这导致血液难以从心脏流出。这种情况的特点是心率加快。心房颤动患者会出现心悸、气短和虚弱感。

�� 岁及以上高血压糖尿病代谢综合症肥胖症甲状腺功能亢进症

心房颤动可能与基因有关。筛查遗传易感性可有助于控制和预防这种疾病的发作。它通常通过治疗潜在的危险因素来控制，包括肥胖、高血压、高胆固醇和糖尿病。

描述

风险因素

胸痛

神志不清

心悸⸺心跳不规则

虚弱、头晕和昏厥

3 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: ZFHX3

基因型: TC

基因: ZFHX3

基因型: TT

风险略低
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慢性阻塞性肺疾病

典型症状

推荐的干预措施

�� 岁及以上吸烟者

通过尽量减少接触刺激物和污染物，可以降低患慢性阻塞性肺病 (COPD) 的风险。吸烟者和他们周围的人会有更高的风险患上慢性阻塞性肺病。

描述

风险因素

疲劳

持续咳嗽

呼吸急促

喘息

慢性阻塞性肺病(COPD)是一组疾病，它是由于气道慢性炎症损害肺部，进出肺部的气流受到损害。一个人往往会在长期接触刺激物和颗粒物（通常是香烟烟雾）后出现这种情况。呼吸困难、咳嗽和喘息是慢性阻塞性肺病的常见症状。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: CHRNA3

基因型: TC

基因: FAM13A

基因型: TT

基因: MMP9

基因型: GG

风险略低
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冠状动脉心脏疾病

典型症状

推荐的干预措施

当负责输送血液进出心脏的主要血管受损或患病时，就会发生冠状动脉心脏疾病。造成这种情况的最常见原因是血管中斑块的堆积或慢性炎症。这会影响心脏的氧气供应和废物的清除。这种疾病会导致心脏病发作。

�� 岁及以上糖尿病肥胖吸烟者久坐不动的生活方式过度饮酒

通过食用低脂肪和低盐但富含全谷物、水果和蔬菜的饮食可以减轻冠心病。定期锻炼和有效管理压力也有助于降低风险。

描述

风险因素

胸部周围疼痛

呼吸急促

疲劳

心脏病发作

5 结果
检测到
风险标志物

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: GC

基因: LPA

基因型: TC

基因: MIA3

基因型: AC

风险略低
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深静脉血栓和肺栓塞

典型症状

推荐的干预措施

深静脉血栓形成是一种或多种凝块在身体深处的静脉中形成的病症。这种情况可能发生在患有导致凝血的基础疾病的人身上，或者当一个人长时间处于同一姿势时，例如坐在飞机上。这可能是一种危及生命的情况，因为凝块可能会脱落并影响其他器官，例如肺部，从而导致肺栓塞。

�� 岁及以上大型手术行动不便肥胖症频繁的长途飞行

使用压力袜可以降低深静脉血栓和肺栓塞的风险。也建议在长途飞行期间移动身体。如果办不到，简单的活动四肢有助于减少血栓形成的机会。

描述

风险因素

咳血

头晕目眩

呼吸急促

脉搏快

1 结果
检测到
风险标志物

基因: DAB2IP

基因型: AA

风险略低
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扩张型心肌病

典型症状

推荐的干预措施

扩张型心肌病主要影响��至��岁的成年人。当左心室无法有效泵血时，就会发生这种情况。这通常是由心室扩张或变薄引起的。这种情况会逐渐影响心脏的其他区域，并最终导致心力衰竭。心律失常、血栓和瓣膜问题是常见的并发症。

在男性中比在女性中更常见年龄介于 �� 至 �� 岁之间家族病史免疫系统疾病，如狼疮神经肌肉疾病高血压

描述

风险因素

昏厥

心律问题

劳累时呼吸短促

腿部和其他部位肿胀

扩张型心肌病的风险通常是遗传性的且不可避免。选择良好的生活方式是减轻和降低患病风险的最佳方式。建议高危人群不要吸烟、饮酒或吸毒。定期锻炼至关重要；但是，请咨询医生的建议以确定您可以进行哪些锻炼。充足的睡眠会让您的身体恢复活力并恢复体力。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: BAG3

基因型: TT

基因: PRKCA

基因型: TC

基因: ZBTB17

基因型: CC

低风险
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出冷汗

头晕

头痛

唾液增多、恶心和呕吐

血脂异常

典型症状

推荐的干预措施

血脂异常是血液中一种或多种脂质不平衡的情况。这些脂质包括胆固醇、低密度脂蛋白(LDL) 和高密度脂蛋白(HDL)。血脂异常是导致心血管疾病、肥胖和代谢综合征的危险因素。它有可能由遗传因素、生活方式因素或两者共同引起的。

�� 岁以上超重或肥胖糖尿病家族病史吸烟者饱和脂肪和反式脂肪含量高的饮食

血脂异常可以通过改变生活方式来治疗。通过锻炼和健康饮食可以降低血浆中升高的脂质水平。一般来说，食用富含Omega-�的食物，如鲑鱼和鳕鱼，可以帮助调节血液中的脂质水平。避免食用精制糖或用复杂的碳水化合物（如蔬菜和全麦）代替它们也会有所帮助。

描述

风险因素

血脂异常没有明显的体征和症状。通常通过血液筛查进行检测。1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: GG

低风险
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胆结石

典型症状

推荐的干预措施

胆结石是坚硬的结晶沉积物，可在胆囊中形成。它们主要是因为胆囊中胆固醇或胆红素产生过多，从而导致结晶。当胆管阻塞并引起腹部疼痛时，通常会被识别出来。胆结石可以有不同的大小⸺从小到一粒糖到大到乒乓球。

在女性中比在男性中更常见家族病史超重或肥胖糖尿病高脂肪或低纤维饮食

胆结石可以通过监测饮食摄入来避免。富含盐和脂肪的饮食会促进胆结石的形成。喝足够的水也有助于降低胆结石形成的风险。

描述

风险因素

肩胛骨之间的背部疼痛

右肩疼痛

腹部中心突然且加剧的疼痛

腹部右上部突然疼痛

0 结果
检测到
风险标志物

低风险
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妊娠糖尿病

典型症状

推荐的干预措施

妊娠糖尿病是一种影响女性怀孕期间血糖水平的疾病。它可以在怀孕期间的任何时间发生，但最常见于妊娠晚期。它是由于怀孕期间身体无法满足对胰岛素增加的需求而引起的。它可能发生在�%到�%之前没有任何糖尿病病史的孕妇身上。

仅限女性怀孕糖尿病史肥胖症

妊娠糖尿病可能发生在任何女性身上。然而，它可以通过健康的饮食和锻炼来缓解。建议患有妊娠糖尿病的妇女定时进餐并监测血糖，以及增加膳食纤维的摄入量。

描述

风险因素

尿频增多

时常觉得口渴

即使食欲增加也能减轻体重

酵母菌感染

0 结果
检测到
风险标志物

低风险
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痛风

典型症状

推荐的干预措施

痛风是最常见的关节炎形式。这种情况是由血液中高浓度的尿酸引起的；尿酸在关节和肌腱中结晶并形成晶体沉积物。它会导致关节剧烈疼痛、肿胀和僵硬⸺最常见于大脚趾关节。 它最常发生在男性身上，但也会影响更年期后的女性。

男性多于女性�� 岁及以上过度饮酒肥胖高嘌呤饮食糖尿病高血压

描述

风险因素

剧烈的关节痛

关节僵硬

关节肿胀

患处不适

减轻痛风风险的最佳方法是限制摄入富含嘌呤的食物，例如西红柿、红肉和内脏。还要减少饮用含酒精的饮料和含果糖的甜味饮料。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: GCKR

基因型: TT

基因: GCKR

基因型: TT

基因: SLC2A9

基因型: AA

风险略低
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格雷夫斯病（甲亢）

典型症状

推荐的干预措施

格 雷 夫 斯 病 是 一 种 影 响 甲 状 腺 的自 身 免 疫 性 疾 病 。 当 自 身 抗 体(错误地针对个体自身组织或器官的抗体)刺激甲状腺，导致甲状腺激 素 分 泌 过 多 时 ， 就 会 发 生 这 种疾 病 。 这 种 情 况 通 常 在 女 性 中 更常见，但会影响��岁以下的任何人 。 患 有 其 他 形 式 的 自 身 免 疫 性疾 病 也 会 增 加 患 格 雷 夫 斯 病 的 风险。

在女性中比在男性中更常见�� 岁及以上甲状腺疾病家族史自身免疫病史近期妊娠

格雷夫斯病与遗传有很强的联系。因此，筛查遗传风险是一种有效的预防措施。如果您有这种疾病的风险，建议您的家人也进行基因筛查；这样可以及早发现疾病的征兆，并在必要时开始治疗。

描述

风险因素

手或手指的细微震颤

甲状腺肿大

眼睛凸出

小腿或脚背上厚厚的红色皮肤

4 结果
检测到
风险标志物

基因: LOC105378120

基因型: AG

基因: TSHR

基因型: TC

基因: TSHR

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TT

低风险
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心脏病

典型症状

推荐的干预措施

冠状动脉的动脉粥样硬化，或动脉壁上脂肪物质的沉积，是心脏病发作的主要潜在原因。随着时间的推移，斑块会导致血管变窄。在极端情况下，积聚可以完全阻止血液流过动脉。阻塞会使氧气供应不足，如果持续时间过长，则会损害心脏。在严重的个案中，心肌会发生部分死亡，影响它的生理功能。

糖尿病或代谢综合征高血胆固醇或甘油三酯水平高血压�� 岁以上的男性和 �� 岁以上的女性肥胖症抽烟

您可以通过治疗基础疾病（例如高血压、糖尿病、冠状动脉疾病）、均衡饮食以及将体重指数(BMI)保持在��.�至��.�之间来降低心脏病发作的风险。

描述

风险因素

胸部或手臂疼痛或挤压感

胃灼热、恶心、消化不良或腹痛

呼吸急促或突然头晕

出冷汗或疲劳

6 结果
检测到
风险标志物

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: GC

基因: LPA

基因型: TC

基因: MIA3

基因型: AC

风险略低
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高血压

典型症状

推荐的干预措施

东亚或东南亚人家族病史高体重指数 (BMI)压力抽烟过度饮酒

高血压可以通过保持低盐低脂肪饮食来缓解。食用富含 Omega-� 脂肪酸的食物也是有益的。锻炼和定期监测有助于缓解和控制血压。

描述

风险因素

胸部疼痛

头晕

头痛

流鼻血

血压是当血管穿过身体时施加在血管壁上的压力，表示心脏为循环血液而施加的压力。高血压的特征是血压显着升高，持续时间延长。它通常与中风、动脉瘤和心脏病发作等疾病有关。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: UMOD

基因型: AA

基因: CSK

基因型: CC

基因: CNNM2

基因型: AG

低风险
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甲狀腺機能低下症

典型症状

推荐的干预措施

甲状腺机能低下症是一种疾病，当甲状腺无法产生足够的甲状腺激素来支持身体功能时，就会发生这种情况。这会导致新陈代谢减慢，从而影响日常活动和基本的身体功能。因此，患者可能会出现疲劳、体重增加、心率减慢、怕冷和皮肤干燥等症状。

在女性中比在男性中更常见�� 岁以上颈部辐射暴露甲状腺手术史甲状腺或自身免疫性疾病家族史白种人或亚洲人

甲状腺功能减退症可能由多种因素引起，例如自身免疫性疾病、放射疗法或某些药物。甲状腺功能减退症很难预防，但及早发现对于有效治疗很重要。高风险人群也应该接受这种疾病的检测。

描述

风险因素

对寒冷的敏感性增加

浮肿的脸

肌肉和关节疼痛、压痛和僵硬

脆弱的指甲和头发

4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: PDE8B

基因型: AA

基因: VAV3

基因型: TC

基因: ZBTB10

基因型: TC

风险略低
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代谢综合征

典型症状

推荐的干预措施

代谢综合征是一组可导致心血管疾病、第二型糖尿病和中风发展的危险因素。相关情况包括血压升高、血糖升高、腹部脂肪过多以及胆固醇或甘油三酯水平异常。代谢综合征的确切原因尚不清楚；然而，这种情况与遗传、饮食习惯、肥胖和缺乏运动密切相关。

风险随年龄增加肥胖症糖尿病非酒精性脂肪肝多囊卵巢综合征睡眠呼吸暂停

需要终生付出于预防可能导致代谢综合征的疾病。病患可以通过安排定期检查、保持健康饮食和采取身体活跃的生活方式来避免代谢综合征。

描述

风险因素

高血糖

高胆固醇

血压升高

肥胖症

3 结果
检测到
风险标志物

基因: MTMR9

基因型: AA

基因: CDH13

基因型: TG

基因: Intergenic

基因型: CC

风险略低
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非酒精性脂肪肝

典型症状

推荐的干预措施

非酒精性脂肪肝病的特征是是脂肪在肝细胞中异常堆积。这种疾病在全球范围内变得越来越普遍，尤其是在西方国家。它是影响美国四分之一的慢性肝病的最常见形式。患有这种疾病的人有患上非酒精性脂肪肝炎的风险，这可能导致肝功能衰竭。

�� 岁以上超重/肥胖第二型糖尿病高血压代谢综合征抽烟

生活方式的改变在预防肝损伤和降低肝功能方面扮演重要角色。人们应该减少吸烟并避免摄入高热量，以保持健康的体重。血脂的调节很重要，因为肝脏参与脂质代谢。这包括食用多不饱和油和健康的饱和油，如初榨椰子油。

描述

风险因素

肝肿大（早期）

右上腹部疼痛

由于液体滞留导致腿部肿胀

皮肤和眼白变黄

1 结果
检测到
风险标志物

基因: LOC157273

基因型: AA

低风险

SAM
PLE

 R
EPORT



175

肥胖症

典型症状

推荐的干预措施

肥胖是指个体体重指数(BMI)超过��的情况。其特征是全身脂肪增加，并可能出现中心性肥胖。它是一系列疾病的已知促成因素，被认为是 �� 世纪最大的流行病之一。

家族病史高脂肪饮食糖尿病抽烟久坐不动的生活方式压力

饮食结构的改变与肥胖的发生有很大关系。预防肥胖需要长期的付出，例如定期锻炼和遵循健康的饮食计划。

描述

风险因素

减持范围=��.�以下

正常范围=BMI ��.�至��.�是正常的

超重范围=BMI ��.�至��.�

肥胖范围=��.�及以上

1 结果
检测到
风险标志物

基因: BDKRB2

基因型: TC

低风险
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外周动脉疾病

典型症状

推荐的干预措施

外周动脉疾病是由动脉狭窄引起的循环问题。随着脂肪沉积导致动脉壁变厚，它的弹性会减少。这种疾病会导致流向四肢的血液减少。当手臂和腿没有得到足够的血液时，行走时就会导致疼痛。这种疾病与衰老、糖尿病和肥胖等风险因素有关。

�� 岁以上高血压糖尿病高水平的同型半胱氨酸高胆固醇抽烟

预防外周动脉疾病最有效的方法是保持健康的生活方式。除此之外，重要的是要用药物控制血压和胆固醇，以防止进一步的并发症。

描述

风险因素

腿或脚没有脉搏或脉搏微弱

走路和锻炼时腿部疼痛

脚趾、脚或腿上的疮不会愈合

脚部有刺痛感或麻木感

3 结果
检测到
风险标志物

基因: DAB2IP

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: GC

风险略低
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第一型糖尿病

典型症状

推荐的干预措施

第一型糖尿病会增加胰岛素依赖型个体的血糖水平。 它可以通过超过 ��� mg/dl（超过 � mmol/l）的葡萄糖血容量来指示。第一型糖尿病的症状包括经常口渴和排尿、体重减轻和视力模糊。治疗的重点是控制血糖水平、饮食和生活方式，因为 � 型糖尿病无法治愈。

自身免疫病史家族史：父母或兄弟姐妹患有第一型糖尿病

鉴于第一型糖尿病与遗传学密切相关，基因筛查对于检测儿童的风险标记物至关重要，以便进一步诊断和治疗这种疾病。

描述

风险因素

极度饥饿

疲劳和虚弱

口渴和尿频

体重意外下降

4 结果
检测到
风险标志物

基因: ERBB3

基因型: TG

基因: IL2RA

基因型: TT

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: STAT4

基因型: TG

风险略低
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第二型糖尿病

典型症状

推荐的干预措施

超重或肥胖年满 �� 岁或以上糖尿病家族史患有高血压不运动心脏病或中风病史

患者可以通过保持健康的饮食和减少每日糖分摄入量来最大程度地减少第二型糖尿病。有第二型糖尿病家族史的人士应定期监测血糖，以便及早发现和治疗。

描述

风险因素

第二型糖尿病是身体调节和使用糖作为能量的方式受损。它是由体内胰岛素抵抗引起的。这种损伤导致血糖高，也被认为是最常见的糖尿病形式。患有这疾病的人预期寿命会缩短，并且面临更高的心血管疾病风险。

饥饿感增加和体重意外下降

口渴和尿频

四肢麻木或刺痛

缓慢的溃疡愈合或经常受感染

6 结果
检测到
风险标志物

基因: ARAP1

基因型: AA

基因: CDKAL1

基因型: TT

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: AC

低风险
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癌 症

癌症是由DNA损伤引起的，它展现为异常细胞不受控制地生长，并扩散到周围的组织和器官。导致癌症的主要因素包括遗传、生活方式、感染和环境。虽然几乎无法改变导致癌症的遗传因素，但了解您的遗传风险有助于缩小要注意的癌症类型，以便采取早期和定期筛查或其他适当的行动来解决风险。
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急性淋巴细胞白血病

典型症状

推荐的干预措施

当白细胞不受控制地生长时，就会引起急性淋巴细胞白血病。这些细胞占据骨髓并导致其他血细胞的产生受到抑制。最终，这些细胞将迁移到血液和其他器官。它被归类为一种血癌，最常见于儿童时期，尤其是在 � 岁以前。

� 至 � 岁的儿童在男孩中比女孩更常见辐射暴露

急性淋巴细胞白血病（ALL）目前没有已知的预防措施，但减少高剂量辐射和某些化学物质的接触可能有助于降低风险。虽然避免感染不能预防急性淋巴细胞白血病，但对于免疫系统较弱的个体而言，有助于减少并发症。

描述

风险因素

皮肤苍白（贫血）

疲劳和虚弱

容易瘀伤和出血

原因不明的长时间发烧

3 结果
检测到
风险标志物

基因: ARID5B

基因型: TC

基因: ARID5B

基因型: TG

基因: GATA3

基因型: AA

风险略低
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基底细胞癌

典型症状

推荐的干预措施

暴露于紫外线�� 岁以上皮肤白皙男性慢性感染和皮肤炎症

最容易预防基底细胞癌的方法是避免暴露于紫外线 (UV) 射线。这可以通过使用防晒系数 (SPF) 等级高于��的防晒霜、避免晒黑床以及戴帽子和长袖衣服等保护层来实现。还建议您定期为自己进行皮肤检查，并与您的医生讨论任何变化。

描述

风险因素

基 底 细 胞 癌 是 最 常 见 的 皮 肤 癌 之一 。 它 会 影 响 基 底 细 胞 ， 当 旧 细胞 脱 落 时 ， 这 些 细 胞 负 责 产 生 新的 皮 肤 细 胞 。 大 多 数 基 底 细 胞 癌被 认 为 是 由 长 期 暴 露 于 紫 外 线 辐射 （ 例 如 来 自 太 阳 ） 引 起 的 。 它通 常 表 现 为 皮 肤 的 变 化 ， 例 如 面部、头皮和颈部的病变。

边界略微凸起的生长

反复流血、渗液或结痂的开放性溃疡

红色和受刺激的皮肤斑块

有光泽或珍珠色的凸起皮肤区域

1 结果
检测到
风险标志物

基因: CLPTM1L

基因型: CC

低风险
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膀胱癌

典型症状

推荐的干预措施

当膀胱上的细胞有缺陷时，就会引发膀胱癌。这会导致细胞不受控制的生长，从而导致癌症。这些癌细胞也可以在肾脏和输尿管中找到。通常会出现尿液中存在血液、排尿疼痛和背痛的症状。它可以及早发现并得到有效治疗。然而，复发很常见。

�� 岁及以上在男性中比在女性中更常见膀胱感染频繁膀胱癌或林奇综合征家族史抽烟

膀胱癌的主要风险因素是吸烟，戒烟可显著降低风险。避免职业性接触致癌化学物质、保持充足水分摄入，并食用富含水果和蔬菜的饮食。

描述

风险因素

尿液中的血液

疲劳

小便频繁且疼痛

腹部或背部疼痛

5 结果
检测到
风险标志物

基因: CASC11

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TT

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: PSCA

基因型: TC

低风险
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乳腺癌（女性）

典型症状

推荐的干预措施

乳腺癌是在乳房中形成癌细胞，是女性中最常见的癌症。癌性生长通常发生在乳房的乳管内，症状包括肿块、发红和乳头溢液。乳腺癌风险随着年龄和家族史的增加而增加。然而，由于早期发现和更好的治疗方法，存活率有所提高。

以女性为主在男性中较少见风险随年龄增加乳腺癌家族史月经开始较早更年期提前在年龄较大的时候生育第一个孩子未曾怀孕绝经后荷尔蒙疗法

描述

风险因素

如果在早期阶段发现，乳腺癌是高度可治疗的。因此，如果有乳腺癌家族史，筛查遗传风险非常重要。个人还应定期对乳房进行自我检查，若乳房有任何变化，请咨询专业人士。

乳房或乳头疼痛

乳头溢液（母乳除外）

乳房可触及肿块或肿块

乳头或乳房皮肤发红或增厚

6 结果
检测到
风险标志物

基因: ADAM29

基因型: AC

基因: FGFR2

基因型: AG

基因: FGFR2

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TC

中等风险
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乳腺癌（男性）

典型症状

推荐的干预措施

尽管很少见，但男性的乳腺细胞尽管没有任何产乳管，仍可能发展为癌症。如果一名男性被诊断出患有乳腺癌，由于遗传易感性，他的女儿或孙女遗传该病的几率会更高。大多数男性在��岁及以上时被诊断出患有乳腺癌。

以女性为主在男性中较少见风险随年龄增加乳腺癌家族史

具有乳腺癌遗传易感性的男性除了定期检查外，还应鼓励其女性后代筛查乳腺癌风险的BRCA�和BRCA�基因。

描述

风险因素

乳房或乳头疼痛

乳房可触及肿块或肿块

乳头或乳房皮肤发红或增厚

全部或部分乳房肿胀

6 结果
检测到
风险标志物

基因: ZNF365

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: ADAM29

基因型: AC

基因: FGFR2

基因型: AG

中等风险
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宫颈癌（女性）

典型症状

推荐的干预措施

仅限女性年龄介于 �� 至 �� 岁之间宫颈癌家族史多名性伴侣多胎妊娠抽烟

预防宫颈癌最有效的方法是接种人乳头瘤病毒(HPV)疫苗。这将大大降低患子宫颈癌的风险。建议成年女性定期进行子宫颈抹片检查。如果性活跃，应增加频率。实行安全性行为也有助于降低风险。不吸烟、减少饮酒和拥有健康的生活方式也可以降低风险。

描述

风险因素

阴道异常出血

性交疼痛

下腹部疼痛

阴道分泌物异常

当子宫颈内层细胞受损，导致它们不受控制地生长，引致癌症时，就会发生宫颈癌。它可以由遗传或外部因素引起。这种癌症的一个主要原因是人乳头瘤病毒(HPV)的感染，即使如此，严重感染HPV的女性也有可能不会患上宫颈癌。

4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TG

基因: IL6

基因型: GG

基因: IL12B

基因型: TG

基因: CTLA4

基因型: AG

低风险
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肩胛骨之间的背部疼痛

右肩疼痛

腹部中心突然且加剧的疼痛

腹部右上部突然疼痛

宫颈癌（男性）

典型症状

推荐的干预措施

虽 然 男 性 不 会 患 上 宫 颈 癌 ， 但 他们 有 将 基 因 遗 传 给 女 儿 和 孙 女 的风 险 。 如 果 男 性 个 体 的 宫 颈 癌 风险 检 测 呈 阳 性 ， 建 议 其 女 性 后 代检查该癌症的遗传易感性。

不存在任何风险

虽然您没有患宫颈癌的风险，因为宫颈癌只影响女性，但是，如果您的女儿有很强的宫颈癌家族史，您的女儿应该在成年后定期到妇科医生那里进行检查。

描述

风险因素

男性不会患上宫颈癌，因此没有任何症状。4 结果
检测到
风险标志物

基因: CTLA4

基因型: AG

基因: IL12B

基因型: TG

基因: IL6

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: TG

低风险
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慢性淋巴细胞白血病

典型症状

推荐的干预措施

白血病是血癌。当骨髓产生过多的淋巴细胞时，就会发生慢性淋巴细胞白血病(CLL)。它是成人中最常见的白血病类型，通常没有症状，并且癌症通常会缓慢进展。然而，当出现症状时，通常会显现为肿大但无痛的淋巴结、脾肿大、频繁感染和盗汗等。

家族病史更常见于男性年龄较大接触除草剂、辐射和病毒感染

没有万无一失的方法可以预防慢性淋巴细胞白血病。这种癌症的一些预防措施包括尽量减少对辐射、除草剂和杀虫剂的接触，以及避免使用烟草制品。

描述

风险因素

肿大的淋巴结

发烧

盗汗

饭后疼痛或饱胀感

1 结果
检测到
风险标志物

基因: IRF4

基因型: AG

风险略低
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大肠癌

典型症状

推荐的干预措施

大肠癌始于结肠或直肠。大多数这种癌症开始于结肠或直肠内壁上的生长物，称为息肉。这些息肉可能会在癌变之前被发现⸺癌变可能需要��到��年的时间。因此，早期筛查对于获得更有效的治疗非常重要。

�� 岁以上家族病史遗传病症（遗传性非息肉病性结肠癌）透克氏症和波伊茨-耶格症候群低纤维饮食饮酒过量肥胖症

大肠癌的治疗包括手术、放疗和化疗。治疗因人而异，因为它取决于个人的整体健康状况。定期锻炼、保持健康的体重以及多吃蔬菜、水果和全谷物可以降低患结直肠癌的风险。如果您出现症状，进行结肠镜检查很重要，这样可以及早诊断和治疗。

描述

风险因素

感觉肠道没有完全排空

持续的腹部不适（痉挛、疼痛、腹胀）

排便习惯持续改变（便秘、腹泻、粪便质地改变）

直肠出血或便血

6 结果
检测到
风险标志物

基因: C11orf93

基因型: AC

基因: CDH1

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TT

基因: Intergenic

基因型: TG

高风险
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子宫内膜癌（女性）

典型症状

推荐的干预措施

仅限女性更年期延迟从未怀孕使用口服避孕药卵巢肿瘤多囊卵巢综合征乳腺癌病史子宫内膜癌和非息肉性结肠癌家族史肥胖症

维持健康的生活方式可以降低子宫内膜癌的风险。雌激素过量产生的已知原因之一是肥胖。保持健康、锻炼和保持健康饮食将有助于将这种风险降至最低。意识到月经不规律也会有所帮助。

描述

风险因素

异常、水样或带血的阴道分泌物

性交疼痛

经期延长或经间期出血

绝经后阴道流血

子宫内膜癌是一种与激素相关的癌症，会影响子宫的内层，即子宫内膜。当该衬里的细胞不受控制地生长时，就会发生这种情况。过度生长有多种原因；然而，它通常与过度接触雌激素有关。常见症状是阴道大量出血、月经间期出血和盆腔疼痛。这种癌症的风险随着年龄的增长而增加。

5 结果
检测到
风险标志物

基因: NME1

基因型: TT

基因: CYP19A1

基因型: AC

基因: ESR1

基因型: AA

基因: HNF1B

基因型: AG

基因: PGR

基因型: TT

中等风险
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子宫内膜癌（男性）

典型症状

推荐的干预措施

子宫内膜癌是一种与激素相关的癌症，会影响子宫内膜。虽然男性没有患癌症的风险，但这种风险可能会遗传给您的女儿和孙女。如果男性个体的子宫内膜癌风险检测呈阳性，建议其女性后代检查该癌症的遗传易感性。

虽然您没有患上子宫内膜癌的风险，因为子宫内膜癌只影响女性，但是，如果有这种癌症的家族史，您的女儿应该在成年后定期到妇科医生那里进行检查。

描述

男性不会患上宫颈癌，因此没有任何症状。

不存在任何风险
风险因素

5 结果
检测到
风险标志物

基因: CYP19A1

基因型: AC

基因: ESR1

基因型: AA

基因: HNF1B

基因型: AG

基因: NME1

基因型: TT

基因: PGR

基因型: TT

中等风险
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食道癌

典型症状

推荐的干预措施

当食道（连接胃和喉咙的管道）中的细胞不受控制地生长时，就会发生食道癌。它通常是由于食管内壁细胞受损而发生的。吸烟、过量饮酒或胃反流都可引起这种疾病。食管癌有多种亚型；然而，腺癌是最常见的癌症之一。

�� 岁以上在男性中比在女性中更常见过度饮酒抽烟胃食管反流病巴雷特食管

描述

风险因素

吞咽食物困难

胸部疼痛

胃灼热

吐血

食管癌可以通过减少或停止吸烟和饮酒等习惯来减轻。胃反流问题的早期干预也有助于预防食道癌。

4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TT

基因: HECTD4

基因型: AA

基因: ADH7

基因型: CC

基因: ADH1B

基因型: CC

中等风险

SAM
PLE

 R
EPORT



191

胆囊癌

典型症状

推荐的干预措施

胆囊是位于肝脏下方的一个小的梨形器官。它负责胆汁的产生，而胆汁对于脂肪的消化至关重要。当器官中的细胞生长有增无减时，胆囊就会发生癌症。胆囊癌很少见，而且可能未被发现。它通常在预后可能很糟糕的后期阶段被发现。

年龄较大在男性中比在女性中更常见胆结石病史其他胆囊疾病和病症

通过治疗被认为会导致胆囊癌的潜在疾病，包括胆结石、慢性炎症和息肉，可以降低患胆囊癌的风险。

描述

风险因素

腹胀

腹痛（腹部右上部分）

恶心

皮肤和眼白发黄

1 结果
检测到
风险标志物

基因: OGG1

基因型: CG

低风险
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神经胶质瘤发展（脑瘤）

典型症状

推荐的干预措施

神经胶质瘤是发生在大脑中的最常见的肿瘤之一。当神经元周围的胶质细胞出现缺陷时，就会发生这种情况。神经胶质瘤会影响大脑功能并可能危及生命，具体取决于它们在大脑中发生的位置。神经胶质瘤有多种类型，通常根据引起肿瘤的细胞类型进行分类。

可以影响所有年龄段的人某些类型的神经胶质瘤（室管膜瘤和毛细胞星形细胞瘤）在儿童和年轻人中更为常见辐射暴露遗传性神经系统疾病

目前尚无胶质瘤预防策略，但减少高辐射的暴露并通过家族病史识别遗传易感性可能有助于评估风险。

描述

风险因素

恶心和呕吐

性格或行为改变

嗜睡、意识模糊、记忆力减退或昏迷

听觉、味觉或嗅觉的变化

3 结果
检测到
风险标志物

基因: TERT

基因型: CC

基因: PHLDB1

基因型: AG

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

风险略低
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肝细胞癌（肝癌）

典型症状

推荐的干预措施

肝细胞癌是起源于肝脏的最常见的癌症类型。它是由于长期或突然的外伤导致肝细胞受损引起的。在乙肝和丙肝病例增多的国家，这种癌症的发病率更高。它最常见的原因是肝硬化、慢性肝炎或毒素暴露。

乙型或丙型肝炎感染过度饮酒肥胖症糖尿病

长期患有慢性肝病（例如乙型肝炎和丙型肝炎）的患者患肝细胞癌的风险会增加。肝硬化和脂肪肝疾病导致的肝瘢痕也会增加风险。可以通过尽量减少接触毒素和对肝脏不利的物质（如酒精）来降低风险。保持良好的饮食习惯和体重也是可取的。

描述

风险因素

肝脏肿大

脾肿大

腹部肿胀或积液

皮肤和眼睛发黄

6 结果
检测到
风险标志物

基因: CTLA4

基因型: AG

基因: EGF

基因型: GG

基因: HSPA5

基因型: TC

基因: KIF1B

基因型: AG

基因: LINC01605

基因型: TC

基因: LOC101929604

基因型: AG

风险略低
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霍奇金淋巴瘤

典型症状

推荐的干预措施

霍奇金淋巴瘤是一种影响淋巴系统的癌症。它会影响一种特定类型的淋巴细胞，主要是B淋巴细胞。其特征是淋巴结肿大和淋巴系统外淋巴细胞增殖。它还可能出现冷汗、瘙痒和疲劳。这种疾病有多种形式，具体取决于肿瘤的位置和成分。

年龄介于��至��岁之间，以及超过��岁在男性中比在女性中更常见淋巴瘤的家族史以前感染过传染性单核细胞增多症

霍奇金淋巴瘤主要是由于淋巴细胞生成机制受损所致。这可能是由于长期的潜在感染或电离辐射造成的。为降低患病风险，建议在处理感染时尽量减少辐射暴露并立即就医，尤其是爱泼斯坦巴尔病毒(EBV)和人类免疫缺陷病毒(HIV)。

描述

风险因素

淋巴结肿大

发烧可能反复出现

夜间盗汗

预料之外的体重下降

2 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: TCF3

基因型: AG

风险略低
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肾癌

典型症状

推荐的干预措施

风险随年龄增加抽烟肥胖高血压过度饮酒家族病史

虽然没有预防肾癌的具体方法，但可以通过均衡饮食保持健康的体重和血压来降低风险。遗传易感性在肾癌的风险中起着重要作用。

描述

风险因素

肾 癌 或 肾 细 胞 癌 是 一 种 始 于 肾 脏的 癌 症 。 当 肾 脏 中 小 滤 过 管 内 壁的 细 胞 因 感 染 或 遗 传 损 伤 而 增 殖不 减 时 ， 就 会 发 生 这 种 情 况 。 它会 导 致 尿 血 、 疲 倦 、 体 重 减 轻 和身体两侧持续疼痛。

尿血

红细胞计数低

一侧腰痛

侧面或腰部有肿块

3 结果
检测到
风险标志物

基因: APOE

基因型: TG

基因: EPAS1

基因型: AA

基因: LOC102724265

基因型: GG

低风险
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喉癌

典型症状

推荐的干预措施

喉癌通常与吸烟、饮酒和人乳头瘤病毒 (HPV) 感染有关。它的特征是喉部癌细胞过度生长，尤其是声门结构。这会影响患者说话、呼吸和吞咽的能力。成年人主要受这种癌症的影响，男性比女性更常见。

�� 岁及以上在男性中比在女性中更常见抽烟过度饮酒接触某些有害物质，例如石棉

喉癌的存活率在很大程度上取决于它的位置和它被诊断出来的时间。人们可以通过限制吸烟和饮酒、保持蔬菜比例高的均衡饮食以及治疗早期感染，以防止进一步的并发症来降低患喉癌的风险。

描述

风险因素

持续性喉咙痛

吞咽困难或疼痛

颈部或喉咙肿块

声音嘶哑或改变

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ADH7

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: GG

中等风险
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肺癌

典型症状

推荐的干预措施

�� 岁及以上重度吸烟者二手烟肺癌家族史

肺癌是最常见的癌症病因，主要由吸烟引起⸺吸烟者和接触二手烟的人均是如此。肺癌的其他危险因素包括接触石棉、氡气和其他致癌物。至今没有一种方法可以预防肺癌，但可以通过健康的饮食和生活方式来降低风险。

描述

风险因素

胸痛随着深呼吸、咳嗽或大笑而加重

咳血或深色痰

开始喘息和呼吸急促

持续或恶化的咳嗽

肺癌通常发生在支气管内壁细胞以及部分肺部。之后，它可能会扩散到淋巴结或身体的其他器官，例如肝脏或大脑。肺癌通常分为两种主要类型⸺更常见的小细胞癌和非小细胞癌。肺癌是癌症相关死亡的最常见原因之一。

4 结果
检测到
风险标志物

基因: TERT

基因型: CC

基因: CLPTM1L

基因型: CC

基因: CLPTM1L

基因型: CC

基因: CLPTM1L

基因型: CC

风险略低
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黑色素瘤

典型症状

推荐的干预措施

白皙的皮肤过度的紫外线照射晒伤史黑色素瘤家族史有不寻常的痣

黑色素瘤的确切病因尚未确定，但高度暴露于紫外线(UV)辐射和晒黑灯会大大增加风险。个人应始终在暴露的皮肤上涂抹防晒霜，以避免阳光直射。重要的是要检查皮肤上是否有病变或痣，并在需要时咨询专业人士。

描述

风险因素

痣或胎记的一半与另一半不匹配

边缘不规则、参差不齐、有缺口或模糊

颜色各处不一样

斑点大于�毫米

黑色素瘤是一种皮肤癌，会影响负责在皮肤中产生黑色素的细胞。它是最严重的皮肤癌类型之一，通常发生在身体外部，尤其是皮肤。但是，它也可能发生在眼睛和身体的内部结构中。紫外线(UV)辐射被认为有导致于这种癌症的发展。

3 结果
检测到
风险标志物

基因: CDK10

基因型: AG

基因: MTAP

基因型: AG

基因: PLA2G6

基因型: AA

低风险
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脑膜瘤

典型症状

推荐的干预措施

脑 膜 瘤 是 一 种 发 生 在 大 脑 和 脊 髓周 围 的 膜 （ 脑 膜 ） 中 的 癌 症 。 癌症 肿 瘤 通 常 生 长 缓 慢 ， 通 常 不 是恶 性 的 。 它 也 不 会 扩 散 到 身 体 的其他部位。脑膜瘤通常发生在��至��岁之间的人群中，女性患病人数是男性的两倍。

最常见于 �� 岁或以上的成年人女性比男性更有可能暴露于辐射二型神经纤维瘤病

尽管大多数脑膜瘤病例无法预防，但减少辐射暴露和识别遗传易感性有助于评估风险。避免高压电区域和限制接触环境风险因素也有助于减少肿瘤生长和相关长期并发症的可能性。

描述

风险因素

语言困难

失去嗅觉

性格或行为改变

癫痫发作

2 结果
检测到
风险标志物

基因: BRIP1

基因型: CC

基因: SOD3

基因型: CC

中等风险
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鼻咽癌

推荐的干预措施 鼻咽癌需要在治疗前、治疗期间和治疗后定期与医生进行随访。治疗的类型取决于肿瘤的位置和阶段，也取决于一个人的整体健康状况。这种癌症可以通过避免吸烟、减少高盐饮食、减少酒精摄入以及避免工作场所污染物（如木屑和甲醛）来预防。

典型症状

鼻咽癌是一种罕见的肿瘤，起源于喉咙上部，鼻子后面。这种癌症在亚洲各地最为常见。研究表明，家族史、遗传变异、饮食和吸烟可能是患上这种癌症的危险因素。常见症状包括颈部肿块、头痛、听力下降和视力模糊。

在男性中比在女性中更常见�� 至 �� 岁的成年人通常影响中国部分地区、东南亚和北非地区的个体盐腌食品家族病史爱泼斯坦-巴尔病毒吸烟过度饮酒

风险因素

鼻塞（通常是一侧）

面部疼痛或麻木

听力下降或耳鸣（尤其是只影响一只耳朵）

颈部肿块或肿胀（超过�周）

描述

3 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: AA

基因: TNFRSF19

基因型: AG

中等风险
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非霍奇金淋巴瘤

典型症状

推荐的干预措施

非霍奇金淋巴瘤是一种以淋巴细胞异常增殖和生长为特征的淋巴系统癌症。这会导致全身形成肿瘤。非霍奇金淋巴瘤有多种类型，其中最常见的是弥漫性大B细胞淋巴瘤和滤泡性淋巴瘤。常见症状包括骨痛、淋巴结肿大和盗汗。

�� 岁以上在男性中比在女性中更常见免疫功能低下自身免疫性疾病家族病史接触化学品，例如杀虫剂

被诊断患有非霍奇金淋巴瘤的病患通常没有任何危险因素。但是，可以通过避免过度暴露于X光等辐射并治疗早期病毒感染以防止进一步的并发症来降低患这种疾病的风险。

描述

风险因素

腹痛或肿胀

胸痛、咳嗽或呼吸困难

淋巴结肿大

颈部、腋窝或腹股沟淋巴结肿大

4 结果
检测到
风险标志物

基因: FCGR2A

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TT

基因: TCF3

基因型: AG

低风险
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口腔癌和喉癌

推荐的干预措施

口腔癌和喉癌发生在口腔、舌头、扁桃体和喉咙后部。在该区域发现的癌症被称为鳞状细胞癌，癌细胞在喉咙口内壁发育。其他相关的癌症是小唾液腺癌。治疗包括化学疗法、手术或放射疗法。

抽烟�� 岁及以上在男性中比在女性中更常见过度饮酒嚼槟榔的习惯人乳头瘤病毒 (HPV) 感染

减少饮酒和戒烟可以避免口腔癌和喉癌。个人还应正确佩戴假牙或正畸牙套，并保持健康的饮食以确保他们获得适当的营养。

描述

风险因素

典型症状
下巴疼痛或僵硬

咀嚼或吞咽疼痛

皮肤或口腔内膜增厚

口腔内有白色或红色斑块

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ADH7

基因型: CC

基因: NAA25

基因型: AA

中等风险
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骨肉瘤

典型症状

推荐的干预措施

骨肉瘤是一种常见于长骨的骨癌，例如腿部，有时也见于手臂。但是，它也可以在身体的任何骨骼中发生。这种疾病可以是遗传的，也可以是从外部因素（例如辐射）获得的。发生在男性多于女性，且年龄在 ��岁以下。

�� 至 �� 岁个子较高的孩子在男性中比在女性中更常见遗传性骨病

人们可以通过避免辐射来预防骨肉瘤的风险。基因检测也被推荐用于早期发现和治疗这种疾病。

描述

风险因素

骨骼矿化度低引起的意外骨折

受影响的骨骼区域出现疼痛和压痛

肿瘤形成

肿瘤部位肿胀和发红

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ADAMTS6

基因型: TC

基因: GRM4

基因型: TC

低风险
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卵巢癌（女性）

典型症状

推荐的干预措施

卵巢癌发生在女性的卵巢中，是女性最常见的癌症类型之一。它通常在到达晚期时才被发现，此时癌症已经扩散到骨盆、腹部和其他远处器官，这使得治疗变得更加困难。这种癌症通常发生在经历过更年期（通常超过��岁）的女性身上，但它也会影响年轻女性。

仅限女性�� 岁以上乳腺癌和结直肠癌家族史从未怀孕或怀孕次数少使用生育药物，例如克罗米芬富含脂肪的饮食

目前尚无发现有效预防卵巢癌的方法，但可以通过保持健康的体重、均衡饮食以及尽量减少吸烟和饮酒来降低风险。还建议筛查基因遗传易感性以进行早期发现和治疗。

描述

风险因素

腹部肿胀伴体重减轻

腹部或骨盆疼痛

进食困难或很快感到饱

尿频等泌尿系统症状

5 结果
检测到
风险标志物

基因: ABHD8

基因型: CC

基因: HOXD3

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: RB1

基因型: GG

中等风险
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卵巢癌（男性）

典型症状

推荐的干预措施

男性不会患上卵巢癌，但他们可以将风险遗传给女儿。如果男性个体的卵巢癌风险标志物检测呈阳性，建议他的女儿和孙女检查遗传易感性，因为她们有可能遗传了他的遗传易感性。

不存在任何风险

具有卵巢癌遗传易感性的男性的女性后代应该进行更定期的筛查，以便及早发现。他们还应该戒烟、减少饮酒并保持健康的体重和饮食。

描述

风险因素

男性不会患上卵巢癌，因此没有任何症状。5 结果
检测到
风险标志物

基因: ABHD8

基因型: CC

基因: HOXD3

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: RB1

基因型: GG

中等风险
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胰腺癌

典型症状

推荐的干预措施

胰腺癌生长在胰腺组织中。有几种类型的生长可以在胰腺中开始，其中包括癌性和非癌性肿瘤。最常见类型的胰腺癌开始于排列在导管内的细胞，这些导管将消化酶带离胰腺。胰腺癌很少在早期被发现，因为它通常在扩散到其他器官之前不会表现出任何症状。

风险随年龄增加肥胖症胰腺癌家族史抽烟糖尿病慢性胰腺炎遗传综合征的家族史，例如BRCA�基因突变，林奇综合征

人们可以通过减少吸烟和饮酒、控制血糖水平以及保持健康的体重和饮食来降低患胰腺癌的风险。应及时治疗糖尿病等潜在健康状况，以预防可能导致胰腺癌的并发症。

描述

风险因素

腹部或背部疼痛

深色尿液和无色粪便

消化问题或腹泻

皮肤黄色素沉着

2 结果
检测到
风险标志物

基因: HIF1A

基因型: CC

基因: SBF2

基因型: TT

低风险
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前列腺癌（女性）

典型症状

推荐的干预措施

虽然女性不会患上前列腺癌，但她们有将基因遗传给儿子和孙子的风险。如果女性个体的前列腺癌风险测试呈阳性，建议她的男性后代检查这种癌症的遗传易感性。

不存在任何风险

由于女性只能将前列腺癌的遗传风险遗传给他们的儿子或孙子，因此除了进行定期检查外，男性后代也必须筛查其患前列腺癌的遗传风险。

描述

风险因素

女性不会患上卵巢癌，因此没有任何症状。5 结果
检测到
风险标志物

基因: HNF1B

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TG

基因: MSMB

基因型: TC

低风险
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前列腺癌（男性）

典型症状

推荐的干预措施

前列腺癌通常局限于前列腺并且通常生长相对缓慢。它是男性最常见的癌症类型之一。一些前列腺癌生长缓慢，可能需要较少的治疗。然而，有时它可能更具侵略性，并可能迅速扩散到身体的其他部位。早期发现的前列腺癌有更高的成功治疗机会。

仅限男性�� 岁以上家族病史肥胖症抽烟

前列腺癌患者可以使用多种治疗方法，例如手术、放射疗法和化学疗法。个人还可以通过保持健康的体重和饮食、减少酒精摄入、及早治疗感染和戒烟来降低患前列腺癌的风险。

描述

风险因素

排尿困难

尿流力减弱

尿液或精液中带血

骨盆区域不适

5 结果
检测到
风险标志物

基因: HNF1B

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TG

基因: MSMB

基因型: TC

低风险
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皮肤鳞状细胞癌

典型症状

推荐的干预措施

鳞状细胞癌是生在皮肤表层的第二种最常见的皮肤癌。它的特征是鳞状细胞的加速和异常生长，鳞状细胞是位于皮肤表面附近的扁平细胞。虽然它是一种生长缓慢的皮肤癌，但它可以扩散到其他组织，如食道、口腔、膀胱和肺。

不受保护地暴露于紫外线辐射�� 岁以上免疫抑制皮肤白皙人类乳头瘤病毒（HPV）感染史

避免中午晒太阳、穿防护服和定期涂抹防晒霜可以降低患鳞状细胞癌的风险。如果皮肤出现任何变化，应该立刻咨询医生的专业意见。

描述

风险因素

面部、下唇、耳朵、颈、手或手臂上出现坚硬的红色结节

旧疤痕或溃疡上出现新的疼痛或凸起区域

口腔内出现红疮或粗糙斑块

肛门或生殖器周围出现红色、凸起的斑块或疣状溃疡

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: AG

低风险
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胃癌

典型症状

推荐的干预措施

胃癌是由可影响胃任何部位的异常细胞生长引起的。它往往会在多年后缓慢发展。在癌症发展之前，胃内壁通常会发生癌前病变。它在早期往往是无症状的，只有当癌细胞已经扩散到其他组织和器官时才能被发现。

�� 岁及以上在男性中比在女性中更常见家族病史感染幽门螺杆菌超重或肥胖饮食（盐腌、加工、烧烤或木炭）过度饮酒烟草

限制饮酒和避免使用烟草制品可以降低患胃癌的风险。腌制和熏制的食物，如咸肉和鱼也应避免。虽然像布洛芬这样的抗炎药可以预防胃癌的风险，但它可能会导致胃肠道出血。

描述

风险因素

小餐后上腹部饱胀感

腹部肿胀或积液

腹部隐约不适/疼痛

呕吐，带血或不带血

2 结果
检测到
风险标志物

基因: PSCA

基因型: TC

基因: PSCA

基因型: AG

低风险
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睾丸生殖细胞肿瘤（女性）

典型症状

推荐的干预措施

女性不会患睾丸癌，但她们有将基因遗传给儿子和孙子的风险。如果女性的睾丸癌风险测试呈阳性，建议她的男性后代检查这种癌症的遗传易感性。

不存在任何风险

具有睾丸癌遗传标记的女性应鼓励其男性后代检查遗传易感性。

描述

风险因素

女性不会发展为睾丸生殖细胞肿瘤，因此没有任何症状。4 结果
检测到
风险标志物

基因: KITLG

基因型: TT

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: DMRT1

基因型: AA

基因: DMRT1

基因型: TC

风险略低
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睾丸生殖细胞肿瘤（男性）

典型症状

推荐的干预措施

仅限男性�� 至 �� 岁睾丸未降睾丸癌家族史人类免疫缺陷病毒 (HIV) 感染

睾丸生殖细胞肿瘤的预后和治疗选择取决于癌症的当前分期和肿瘤的大小。及早发现是非常重要的，特别是对于那些有睾丸癌遗传倾向或家族史的人。

描述
睾丸癌发生在睾丸中，睾丸位于阴囊下方，位于阴茎下方。这种癌症通常影响20至35岁的男性，但也可能发生在任何其他年龄段。它是高度可治疗的，特别是如果及早发现的话。家族史是睾丸癌的最强危险因素。症状可能包括睾丸不适或背痛。

风险因素

睾丸增大

睾丸疼痛

下腹部或背部疼痛

肿胀和疼痛的乳房

4 结果
检测到
风险标志物

基因: DMRT1

基因型: AA

基因: DMRT1

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: KITLG

基因型: TT

风险略低
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甲状腺癌

典型症状

推荐的干预措施

甲状腺癌发生在甲状腺，这是一个位于颈部底部的蝴蝶形腺体。它可能不会出现早期症状，但随着它的长大，它会导致颈部周围疼痛和肿胀。这种癌症的常见形式是乳头状瘤，女性比男性更常见。甲状腺癌的遗传风险高于其他癌症。

更常见于女性年龄介于 �� 至 �� 岁之间暴露于高水平辐射甲状腺癌家族史家族性腺瘤性息肉病和肢端肥大症

目前还没有行之有效的预防甲状腺癌的方法，但尽量减少辐射暴露并在日常饮食中摄入足量的碘可能会降低风险。如果有甲状腺癌家族史，可以通过定期筛查和检查及早预防或治疗。

描述

风险因素

颈部前方有肿块或肿胀的腺体

几周后声音嘶哑或声音变化仍然存在

疼痛在脖子前面，有时会痛到耳朵

非感冒引起的持续咳嗽

2 结果
检测到
风险标志物

基因: DIRC3

基因型: CC

基因: MIR146A

基因型: CC

低风险
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神 经 系 统 疾 病

神经系统疾病会影响整个身体的大脑和神经。 大脑、脊髓或神经的结构、生化或电学异常会导致一系列的症状，其中一些症状有可能相似。 因此，了解您是否具有某些遗传倾向可以帮助医生确定是否需要进一步检查，从中可以采用个性化的临床管理或治疗策略进行跟进。
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阿尔茨海默氏病

典型症状

推荐的干预措施

阿尔茨海默氏病是由大脑中蛋白质的异常积累引起的。这是痴呆症最常见的原因。它主要发生在��岁或以上的人群中。它的特点是记忆力逐渐丧失，并可能导致生活质量严重下降。脑萎缩在阿尔茨海默病患者中很常见。

��岁及以上在女性中比在男性中更常见阿尔茨海默氏病家族史（一级）唐氏综合症头部创伤

虽然阿尔茨海默氏病无法治愈，但可以通过增加体育锻炼、治疗高血压、健康饮食以及及早发现和治疗抑郁症来降低患阿尔茨海默病的风险。

描述

风险因素

记忆丧失

需要更长的时间才能完成普通任务

经常迷路

判断力差

1 结果
检测到
风险标志物

基因: CR1

基因型: AG

正常风险
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脑动脉瘤

典型症状

推荐的干预措施

当大脑中的血管过度扩张时，就会产生脑动脉瘤。这通常是由于动脉失去弹性，导致其过度扩张而引起的。这种情况会导致血管壁变薄然后破裂，导致大脑内部和周围出血⸺通常被称为蛛网膜下腔出血。

�� 至 �� 岁在女性中比在男性中更常见家族病史高血压抽烟吸食可卡因

脑动脉瘤的发生是由于高血压等潜在疾病引起的。控制这些情况有助于降低发生动脉瘤的风险。已知遗传与脑动脉瘤的发展有关。基因筛查可以帮助识别这些因素。

描述

风险因素

双重视力

眼睛疼痛

颈部疼痛

面部麻木/刺痛

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CDKN2B-AS1

基因型: TC

基因: CDKN2B-AS1

基因型: TC

基因: EDNRA

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: AG

低风险
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抑郁症

典型症状

推荐的干预措施

抑郁症是一种常见但严重的情绪障碍，可能会对个体的思维、情感和行为产生负面影响。它可以引起悲伤的情绪，并对曾经喜欢的活动失去兴趣，从而影响社交、职业和教育能力。抑郁症被认为是一种严重的医疗状况，如果没有接受适当的治疗，可能会加重病情。

基因生活事件压力慢性疼痛营养不良睡眠障碍

你可以咨询医生或治疗师。治疗可以帮助你改变负面思维，药物可以帮助平衡大脑化学物质。锻炼、健康饮食和充足的睡眠可以改善情绪。与家人和朋友交谈寻求支持。冥想和瑜伽可以帮助缓解压力。

描述

风险因素

 经常感到疲倦和不堪重负

失去对以前喜欢的活动的兴趣

对一切事情有情绪反应

食欲变化

216

0 结果
检测到
风险标志物

正常风险
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癫痫

典型症状

推荐的干预措施

癫痫是一种患者大脑电活动中断或突然激增，导致癫痫发作的病症。这些癫痫发作可能表现为不自主的行为、突然失去知觉或剧烈发作。百分之二十的人患有癫痫症。如果存在遗传病史，患癫痫的风险会增加；然而，任何人都有可能患上癫痫症。

影响所有年龄段的人罕见病症，例如结节性硬化症和神经纤维瘤病创伤中风

为了帮助减少癫痫发作，医生可能会开抗癫痫药(AED)。其他治疗选择包括特殊饮食（高脂肪和低碳水化合物）、手术或迷走神经刺激。目的是减少癫痫的副作用，使个人能够过上更正常的生活。

描述

风险因素

暂时的混淆

无法控制的四肢抽搐运动

意识丧失

焦虑或恐惧等心理症状

4 结果
检测到
风险标志物

基因: ADCY9

基因型: TC

基因: C6orf7

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: LOC101927235

基因型: TC

正常风险
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偏头痛

典型症状

推荐的干预措施

偏头痛是头痛的一种，通常表现为头部一侧的抽动痛或搏动感。 偏头痛的发作可持续数小时至数天，并且因人而异。 有些人偶尔会出现偏头痛，而另一些人每个月都会出现几次。 尽管偏头痛的确切原因仍然不完全清楚，但遗传和环境都可能起到一定作用。

暂时影响神经信号的异常大脑活动基因年龄因素焦虑沮丧躁郁症睡眠障碍

偏头痛没有治愈方法。除了常用的镇痛药物外，您可以尝试使用放松技巧、充足的睡眠、多喝水和定期运动。

描述

风险因素

耳鸣

提高对光、声音和气味的敏感度

剧烈头痛

恶心

0 结果
检测到
风险标志物

正常风险
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帕金森病

典型症状

推荐的干预措施

帕金森病是一种导致协调和平衡问题的脑部疾病。被诊断患有帕金森病的人患痴呆症的风险会增加，这是一种常见的智力功能受损能力。帕金森病的症状是由多巴胺水平降低引起的⸺导致异常的大脑活动引致动作减慢。

�� 岁以上遗传男性比女性面临更高的风险

由于帕金森病是一种遗传性疾病，因此无法完全预防。一些终生的习惯可能有助于降低风险，例如避免接触毒素和头部外伤。人们还应该保持健康的饮食和定期进行体育锻炼以减少并发症。

描述

风险因素

平衡和协调受损

不自主的身体颤抖（震颤）

动作缓慢

手臂、腿和躯干僵硬

1 结果
检测到
风险标志物

基因: PARK2

基因型: GG

正常风险
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中风

典型症状

推荐的干预措施

中年人和老年人在男性中比在女性中更常见高血压糖尿病抽烟肥胖症

一些生活方式的改变可以帮助预防中风，例如健康饮食、定期锻炼以及避免过量吸烟和饮酒。应治疗任何潜在的身体状况，例如高血压或动脉粥样硬化，以防止进一步的并发症。

描述

风险因素

当 向 大 脑 输 送 氧 气 和 营 养 物 质 的血 管 被 血 块 阻 塞 或 破 裂 时 ， 就 会发生中风。当发生这种情况时，大脑 的 一 部 分 无 法 获 得 所 需 的 血 液和氧气，从而导致脑细胞死亡。这种 大 脑 功 能 的 丧 失 可 能 导 致 残 疾甚 至 死 亡 。 及 时 治 疗 对 于 防 止 脑细胞死亡至关重要。

失去触觉或感到腿部和手部疼痛

行走时笨拙和失去平衡

说话和理解有困难

意识模糊或记忆力减退

3 结果
检测到
风险标志物

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

基因: CDKN2B-AS1

基因型: AG

基因: PRKCH

基因型: TC

低风险
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敏 感

想象你的 DNA 是一本食谱，指导着你的身体如何运作。有些人的食谱中包含‘特殊成分’，使他们更容易对某些物质过敏。基因检测就像检查这本食谱，找出这些独特的成分，从而判断你是否可能对某些过敏原敏感。
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猫过敏

典型症状

推荐的干预措施

对猫高度敏感的人在接触猫或进入有猫的房子后几分钟内就会出现呼吸困难或皮疹等症状。基因学表明，个体可以遗传对猫过敏的遗传易感性，然后在其生命中的任何时候变得敏感。

过度敏感的免疫系统遗传倾向

由于对过敏原敏感，建议避免接触猫。如果不可避免，您应该在猫经常出没的房间使用高效微粒空气过滤器。如果出现过敏反应，请咨询医生。

描述

风险因素

眼睛痒

流鼻涕

皮疹

打喷嚏/咳嗽

1 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: GG

风险略低
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尘螨过敏

典型症状

推荐的干预措施

当吸入尘螨的排泄物时，免疫系统就会启动，产生针对通常无害物质的抗体。这种过度的免疫反应会导致与尘螨过敏相关的症状，例如打喷嚏和流鼻涕。虽然很少见，但尘螨过敏可以在家族中遗传。

过度敏感的免疫系统遗传倾向

床垫、枕头、家具、地毯和窗帘等家居用品是尘螨常栖息的地方。经常清洁它们有助于减少家中的尘螨，从而减少过敏。医生可能会推荐有助于缓解过敏症状的药物。

描述

风险因素

咳嗽

皮肤发痒

流鼻涕

打喷嚏

1 结果
检测到
风险标志物

基因: TGFB1

基因型: AA

风险略低
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草类过敏

典型症状

推荐的干预措施

草类过敏是一种由多种草类植物花粉引发的季节性过敏反应。免疫系统错误地将草类花粉识别为有害物质。当花粉释放到空气中并被吸入时，可能会引发过敏症状。

 过度敏感的免疫系统遗传倾向

描述

风险因素

咳嗽

眼睛发痒或流泪

流鼻涕

打喷嚏

草类过敏目前无法治愈。最佳方法是尽量减少接触，比如在花粉浓度高的日子待在室内、关闭窗户，并在外出后立刻淋浴。抗组胺药、鼻喷剂和减充血剂等药物可以缓解症状。如果症状严重，建议咨询医生以获得个性化治疗方案。

4 结果
检测到
风险标志物

基因: ABL2

基因型: AG

基因: DNAH5

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: LOC101927026

基因型: AA

低风险
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金属（镍）过敏

典型症状

推荐的干预措施

镍过敏是一种常见的过敏反应，由接触镍引起。镍是一种广泛存在于珠宝、硬币、拉链和电子产品等物品中的金属。这种过敏属于接触性皮炎，意味着当皮肤直接接触含镍物质时，免疫系统会产生过度反应。一旦形成镍过敏，通常会持续终生，并且反复接触可能会加重症状。

过度敏感的免疫系统遗传倾向

由于镍过敏无法治愈，最好避免接触含镍物品，可以选择无镍的珠宝、服饰配件和家居用品。使用屏障霜并测试金属物品是否含镍有助于预防过敏反应。如果出现症状，可涂抹外用类固醇、服用抗组胺药，并使用保湿剂来缓解不适。一旦患上镍过敏，您将始终对这种金属敏感。如果出现严重反应或怀疑感染，应及时就医。

描述

风险因素

红疹

干燥、开裂或鳞状皮肤

肿块和水泡

皮肤发痒

2 结果
检测到
风险标志物

基因: PELI1

基因型: TC

基因: PGAM1P5, NTN4

基因型: AG

低风险
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牛奶过敏

推荐的干预措施

牛奶过敏是免疫系统对牛奶中的蛋白质（如酪蛋白和乳清蛋白）产生的过敏反应。它是最常见的食物过敏之一，尤其在婴幼儿中较为常见，有些人可能会随着年龄增长而摆脱过敏。牛奶过敏与乳糖不耐症这种消化问题有所不同，牛奶过敏涉及免疫系统，并可能引发严重反应，包括过敏性休克。

过度敏感的免疫系统遗传倾向特应性皮炎 (湿疹)

由于牛奶过敏无法治愈，最佳方法是避免食用牛奶和乳制品，同时有效管理症状。应通过仔细阅读食品标签并选择植物基替代品来避免摄入乳制品。如果发生意外接触，抗组胺药可用于缓解轻微反应，而严重反应可能需要使用肾上腺素自动注射器。建议咨询医生以获取个性化建议和过敏管理方案。

描述

风险因素

腹泻

湿疹

流鼻涕

过敏反应

典型症状

1 结果
检测到
风险标志物

基因: IL-10

基因型: TT

风险略低
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花生过敏

典型症状

推荐的干预措施

当免疫系统错误地将花生蛋白识别为有害时，就会发生花生过敏。直接或间接接触花生会导致免疫系统将引起症状的化学物质释放到血液中。有研究表明花生过敏是有遗传性的。

过度敏感的免疫系统遗传倾向接触花生蛋白

由于目前还没有治愈花生过敏的方法，因此请完全避免食用花生和含有花生的食物。医生可以通过进行血液或皮肤点刺试验来确认花生过敏。告诉其他人您的过敏症以及不小心吃到花生时应该怎么做。

描述

风险因素

过敏反应

咳嗽和呼吸急促

腹泻

呕吐

0 结果
检测到
风险标志物

低风险
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虾过敏

典型症状

推荐的干预措施

虾过敏是一种常见的食物过敏，源于免疫系统对虾中蛋白质的反应，尤其是肌动蛋白。它被归类为贝类过敏，可能是终身性的，有时也可能是严重的。即使是微小的接触，如食用、触摸或在烹饪过程中吸入虾的颗粒，也可能引发反应。在严重情况下，它可能导致过敏性休克，这是一种威胁生命的过敏反应。

从童年开始家族病史已有过敏史（如螃蟹、龙虾）

虾过敏必须避免虾及任何可能被交叉污染的食物，仔细阅读食品标签，并在外出就餐时保持谨慎。如果发生意外接触，抗组胺药可以缓解轻微症状，但对于严重反应，应立即使用肾上腺素自动注射器。建议随身携带急救药物，告知他人自己的过敏情况，并咨询医生以获取个性化建议和管理策略。

描述

风险因素

脸部、嘴唇、舌头、喉咙发痒

腹泻

流鼻涕

过敏反应

0 结果
检测到
风险标志物

低风险
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小麦过敏

典型症状

推荐的干预措施

小麦过敏是免疫系统对小麦中蛋白质（包括麸质、谷蛋白和其他小麦蛋白）的反应。这种过敏在儿童中较为常见，但也可能影响成人。与乳糜泻（涉及消化系统）和谷物敏感性（不涉及免疫反应，但可能引起类似症状）不同，小麦过敏是一种免疫介导的疾病，可能在摄入小麦或含有小麦的产品后引发即时或延迟反应。症状可以从轻微到严重不等，在极端情况下，可能导致过敏性休克。

从童年开始家族病史已有过敏史（谷物）

小麦过敏必须严格避免所有含有小麦的食物，通过仔细阅读食品标签并选择无小麦的替代品，如大米或玉米。如果发生意外接触，抗组胺药可以缓解轻微症状，而严重反应可能需要使用肾上腺素自动注射器。建议应随身携带急救药物，告知他人自己的过敏情况，并咨询医生以获得个性化的过敏管理建议。

描述

风险因素

腹泻

皮肤发痒

流鼻涕

过敏反应

2 结果
检测到
风险标志物

基因: IL18

基因型: TG

基因: Intergenic

基因型: TC

低风险
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儿 童 早 发 病

孩子生命的早期对于父母来说是十分宝贵的。尽早发现任何可能阻碍或严重影响儿童身心发育的疾病或病症的风险至关重要。对于孩子患有不明遗传疾病或病症的父母，基因筛查可能有助于避免多年不必要的检测和对未知情况的担忧。
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青少年特发性脊柱侧凸

典型症状

推荐的干预措施

脊 柱 侧 凸 的 特 征 是 脊 柱 向 侧 面 弯曲 。 它 发 生 在 青 春 期 之 前 的 生 长突 增 期 间 。 轻 度 脊 柱 侧 弯 不 会 造成 严 重 的 医 疗 问 题 ， 但 严 重 的 形式 可 能 会 限 制 身 体 活 动 并 引 起 疼痛 。 脊 柱 侧 弯 的 诊 断 是 通 过 身 体检查、X光、CT扫描和MRI扫描进 行 的 。 严 重 的 病 例 需 要 进 行 手术矫正脊柱。

�� 至 �� 岁的儿童在女孩中比男孩更常见家族病史

建议脊柱侧凸患者在走路或坐着时保持笔直姿势，并更积极地参与运动，尤其是游泳。

描述

风险因素

头部未与身体居中

肩长和腿长不均

持续向一侧倾斜

突出的肩胛骨

3 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: AG

基因: LBX1-AS1

基因型: AG

低风险
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过敏性鼻炎

典型症状

推荐的干预措施

过敏性鼻炎是一种相当常见的疾病，全世界有五分之一的人受到影响。当身体的免疫系统对一种或多种过敏原的存在反应过度时，就会发生这种情况。患有过敏性鼻炎的人通常会出现鼻子或喉咙发痒、咳嗽、打喷嚏和流泪等症状。然而，与普通感冒不同的是，这些症状从不伴有发烧。

从出生开始特应性家族史有其他过敏症，例如食物或湿疹二手烟

过敏性鼻炎可以用抗组胺药治疗。但是，建议通过尽量减少接触过敏原来预防过敏性鼻炎发作。这可以通过使用带有HEPA过滤器的空气净化器或空调、定期清洁床上用品、使用抗过敏床罩以及尽量减少家中的地毯和室内装潢来实现。

描述

风险因素

打喷嚏

眼睛发红、发痒和流泪

喉咙痛和干咳

嗅觉或味觉减退

2 结果
检测到
风险标志物

基因: IL23R

基因型: TG

基因: LTA

基因型: CC

风险略低
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哮喘

典型症状

推荐的干预措施

哮喘是一种常见疾病，其中由于气道炎症导致空气交换受到损害。当发生炎症时，气道内壁的粘膜会膨胀并产生过多的粘液，支气管的肌肉也会收缩。这会导致呼吸困难，并可能危及生命。哮喘发作通常是由灰尘、烟雾或压力等刺激物引发。

童年发病兄弟姐妹有哮喘病史食物过敏接触香烟烟雾呼吸道感染接触环境毒素污染

可以通过适当的医疗干预来控制哮喘。哮喘患者吸入二手烟会引发哮喘发作。建议尽量减少与环境污染物的接触。

描述

风险因素

胸部充血或紧绷

频繁和间歇性咳嗽

呼吸急促

呼气时发出喘息/口哨声

3 结果
检测到
风险标志物

基因: GSDMB

基因型: TT

基因: NOTCH4

基因型: TC

基因: ORMDL3

基因型: CC

风险略低

SAM
PLE

 R
EPORT



232

注意力缺陷多动障碍

典型症状

推荐的干预措施

注意力缺陷多动障碍，或更广为人知的缩写是ADHD，是一种影响大脑的疾病。众所周知，它会引起与注意力、静坐和行为举止有关的问题。ADHD是儿童中最常被诊断出的精神障碍。它更常见于儿童，尤其是男孩，并且可以持续到他们的青少年和成年期。

孩子的母亲在怀孕期间抽烟、喝酒或吸毒在怀孕期间或孩子年幼时接触环境毒素出生体重偏低脑损伤

目前尚未有已知的方法来预防多动症。但是，了解您对这种情况的遗传易感性可以进行有效的早期诊断和管理。

描述

风险因素

容易分心和善忘

经常转换活动

难以集中注意力

坐下时坐立不安和蠕动

3 结果
检测到
风险标志物

基因: DBH

基因型: TT

基因: SLC6A2

基因型: GG

基因: CLOCK

基因型: AA

风险略低
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乳糜泻

典型症状

推荐的干预措施

从童年开始乳糜泻家族史（一级）第一型糖尿病甲状腺疾病自身免疫性疾病

描述

风险因素

乳 糜 泻 是 一 种 遗 传 性 疾 病 ， 其 特征 是 对 麸 质 产 品 敏 感 。 麸 质 是 一种 在 小 麦 、大麦和黑麦中发现的蛋白质，会在小肠中引起局部免疫反应。反应引起的长期炎症会对小肠造成损害并影响营养吸收。患有乳 糜 泻 的 人 通 常 会 出 现 腹 泻 、 疲劳和腹胀以及贫血。

避免食用含麸质的食物可以减轻乳糜泻的严重程度。这些产品通常含有小麦、黑麦或大麦。均衡饮食是维持乳糜泻健康的关键；定期锻炼，以及在某些情况下，补充剂也会有所帮助。

腹部疼痛

间歇性腹泻

虚弱和疲劳

体重减轻

3 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: LPP

基因型: AA

风险略低
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儿童癫痫症

典型症状

推荐的干预措施

癫痫是一种由不受控制或异常的神经元放电引起的癫痫发作。这会破坏正常的大脑功能。虽然癫痫发作可能是由于高烧、低血糖和其他因素引起的，但当一个孩子经历两次或更多次不明原因的癫痫发作时，通常会被诊断为癫痫。某些类型的基因突变会增加患癫痫症的风险。

脑部损伤癫痫家族史童年发高烧感染（如脑膜炎、脑炎）早产或新生儿缺氧产前接触酒精或有毒物质

癫痫症可以是遗传性的。基因筛查可以帮助识别具有这些倾向的个体。然而，可以通过避免头部外伤、早期干预感染和治疗潜在疾病来降低癫痫的风险。

描述

风险因素

情绪变化

对声音、气味、味道和触觉的感知发生变化

身体的某些部位抽搐

癫痫发作

4 结果
检测到
风险标志物

基因: ADCY9

基因型: TC

基因: C6orf7

基因型: CC

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: LOC101927235

基因型: TC

风险略低
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克罗恩病

典型症状

推荐的干预措施

克罗恩病是一种影响消化道的慢性疾病。它通常发生在小肠和结肠中。肠道的慢性炎症会导致营养不良、严重腹泻、疲劳和体重减轻。严重的病例可能会使人虚弱，并有许多并发症。患有克罗恩病的人患某些类型癌症的风险更高，包括肠癌和结肠癌。

男性比女性风险略高克罗恩病家族史（一级）吸烟者

描述

风险因素

腹痛和痉挛

便血

腹泻

肠溃疡

虽然目前几乎无法预防克罗恩病，但了解遗传风险后，可以通过进一步的定期检测来检测该病。这样可以使治疗更早开始。建议高风险人群定期监测（如结肠镜检查、血液检测）以提早发现疾病。

5 结果
检测到
风险标志物

基因: CDKAL1

基因型: TC

基因: IL23R

基因型: TC

基因: IRGM

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: LOC101927324

基因型: GG

低风险
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阅读障碍

典型症状

推荐的干预措施

从婴儿时期阅读障碍或其他学习障碍的家族史早产或出生体重过低孩子的母亲在怀孕期间接触尼古丁、药物、酒精或感染

阅读障碍是遗传性的。目前无法预防或治愈阅读障碍。然而，通过基因筛查可以识别出阅读障碍的风险。然后可以通过进一步测试进行早期诊断，并开始早期干预。胎儿接触尼古丁、药物、酒精或改变大脑发育的感染与阅读障碍的发展有关。

描述
阅读障碍是一种学习障碍，会影响个人说话、拼写、阅读和写作的能力。有阅读障碍的人无法将语音及其与单词和字母的关系联系起来。它会影响大脑中处理语言的区域。然而，有阅读障碍的人并没有智力发育迟缓。他们通常是勤奋的人，并且能够在适当的干预下表现出色。

风险因素

无法阅读或阅读进度缓慢

无法书写或有很多拼写错误

注意力持续时间短

言语发展缓慢，词汇量有限

4 结果
检测到
风险标志物

基因: DYX1C1

基因型: CC

基因: TDP2

基因型: AA

基因: DCDC2

基因型: AG

基因: DCDC2

基因型: AG

低风险
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早期语言发展

典型症状

推荐的干预措施

从婴儿时期在男性中比在女性中更常见

描述
儿童的语言发展各不相同，并受遗传和环境因素影响。大多数儿童在4岁时能正常说话。特定语言障碍（SLI）是一种神经发育障碍，表现为语言能力延迟，但无智力或听力缺陷。SLI可能与ADHD或自闭症共存，但属于独立诊断。

风险因素

言语发展缓慢，词汇量有限

不响应与他人一起唱歌

似乎不听话或不关心字词

不会做常见的手势

父母可通过回应式交流（如描述日常活动、回应婴儿牙牙学语）促进语言发展。鼓励互动游戏（如躲猫猫、唱歌）并让孩子主导对话。若�-�岁后仍有语言延迟，建议尽早咨询言语治疗师。

4 结果
检测到
风险标志物

基因: CNTNAP2

基因型: AG

基因: CNTNAP2

基因型: AG

基因: CNTNAP2

基因型: TC

基因: CNTNAP2

基因型: AC

典型发育
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侵袭性肺炎球菌病

典型症状

推荐的干预措施

当肺炎链球菌侵入组织，引起严重感染时，就会发生侵袭性肺炎球菌病。这些感染可能发生在大脑、血液或身体的其他部位，并经常导致并发症，从而影响患者的生活质量。它最常见于免疫功能低下的人、儿童或老年人。

两岁以下的儿童�� 岁及以上的成年人免疫力下降抽烟过度饮酒

由于肺炎多见于儿童，家长应采取正确的预防措施，以免孩子出现严重的并发症。例如，儿童应该接种季节性流感疫苗。良好的卫生习惯和积极的生活方式也可以帮助降低患肺炎的风险。

描述

风险因素

胸痛和肌肉酸痛

咳嗽和恶心

发烧和发冷

呼吸急促

3 结果
检测到
风险标志物

基因: NFKBIA

基因型: GG

基因: NFKBIA

基因型: TT

基因: NFKBIZ

基因型: AC

风险略低

SAM
PLE

 R
EPORT



239

幼年特发性关节炎

典型症状

推荐的干预措施

幼年特发性关节炎是一种常见于青少年和儿童的关节炎。它是一种自身免疫性疾病，身体的免疫细胞攻击关节之间的组织，导致慢性和长期炎症。这会导致关节不适、疼痛和压痛，使活动和运动更加困难。这种情况的长期炎症最终会损害周围的软骨和骨骼。

�� 岁以下的儿童在女孩中比在男孩中更常见

幼年特发性关节炎受遗传因素和环境因素的影响。通过注意孩子的关节肿胀和僵硬等症状，父母可以在症状升级之前及早治疗感染。食用健康、均衡的饮食有助于减轻这种关节炎的症状。

描述

风险因素

关节发炎

关节僵硬

关节活动受限

皮疹

5 结果
检测到
风险标志物

基因: REEP3

基因型: CG

基因: ERAP1

基因型: TC

基因: IL20

基因型: TC

基因: JMJD1C

基因型: TC

基因: TIMMDC1

基因型: AG

中等风险
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川崎氏病

典型症状

推荐的干预措施

川崎病是一种身体结缔组织的急性炎症。淋巴结、动脉、静脉和毛细血管等血管发炎，从而影响其正常功能。它主要发生在�岁以下的儿童中。人们认为它具有遗传成分。如果不加以治疗，这种疾病会发展成动脉瘤和心脏功能障碍。

� 岁以下儿童在男孩中比女孩更常见亚洲人

川崎病与遗传因素和家族史有密切关系。具有这种疾病遗传倾向的人应该食用高抗炎食物，因为他们更容易受到炎症的影响。如果孩子持续高烧，应及时带他或她就医，以免造成持久伤害。

描述

风险因素

持续超过 � 天的高烧

红色皮疹

淋巴结肿大

非常红的嘴唇、舌头和眼睛

2 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: BTBD1

基因型: AG

低风险

SAM
PLE

 R
EPORT



241

长QT综合症

典型症状

推荐的干预措施

长QT综合征是一种心律状况，心脏跳动混乱，导致记录心脏电信号的心电图(ECG)中出现长QT波。这是一种先天性心脏病，可导致突然昏厥、心律失常、心脏病发作和猝死。这种综合症可能由某些药物、医疗状况或矿物质失衡引起。

出生时或晚年遗传性疾病在女性中比在男性中更常见

长QT综合征可能由基因突变或其他医学状况引起。无论如何，具有长QT综合征遗传倾向的儿童应采取额外的预防措施，避免剧烈运动，因为心跳加快可能导致昏厥。他们应该始终保持水分以维持平衡的电解质水平。医生可能会开一些药物来预防危险的心跳发作。

描述

风险因素

心跳不规律和心悸

昏厥

头晕

癫痫发作

4 结果
检测到
风险标志物

基因: Intergenic

基因型: GC

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: Intergenic

基因型: TC

基因: NOS1AP

基因型: GG

低风险
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脑膜炎球菌病

典型症状

推荐的干预措施

脑膜炎球菌病是由脑膜炎奈瑟菌（也称为脑膜炎球菌）引起的。细菌通过呼吸道和咽喉分泌物传播。感染可能会导致致命的并发症，包括大脑和脊髓内膜感染（脑膜炎）、血液感染（败血症或菌血症）或血管凝血（弥散性血管内凝血）。感染后立即就医非常重要。

� 至 �� 岁的儿童青少年和年轻人免疫抑制

由于脑膜炎球菌病给儿童和婴儿带来了很大的风险，因此对他们来说，及早诊断和治疗以预防严重的并发症是很重要的。所有儿童都应接种脑膜炎球菌疫苗，以防止出现严重症状。良好的卫生习惯也有助于降低细菌传播的风险。

描述

风险因素

高烧

剧烈头痛

呕吐或恶心伴头痛

癫痫发作

2 结果
检测到
风险标志物

基因: CFH

基因型: TG

基因: CFH

基因型: TC

低风险
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肥胖症（童年发病）

典型症状

推荐的干预措施

儿童期肥胖是儿童和青少年肥胖的发生。它的特点是体重指数(BMI)超过��。肥胖儿童通常身体脂肪含量高，通常表现为中心性肥胖。肥胖儿童患代谢综合征的风险更大。这也增加了他们患心血管疾病、糖尿病和肾脏疾病的风险。

从童年开始基因遗传易感性久坐不动的生活方式高脂肪饮食

儿童期肥胖会增加患其他主要疾病的风险。减少它的一些方法是在孩子的饮食计划中提供正确的食物组合，遵循规律的进餐时间，适量进食并检查遗传易感性，以便及早进行有效治疗。

描述

风险因素

�岁时，BMI 超过��.�

�岁时，BMI超过��.�

�岁时，BMI超过��.�

��岁时，BMI超过��.�

4 结果
检测到
风险标志物

基因: BDKRB2

基因型: TC

基因: GNPDA2

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: CC

基因: LOC107985940

基因型: CC

低风险
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强迫症 (OCD)

典型症状

推荐的干预措施

�� 至 �� 岁的儿童在男性中比在女性中更常见该疾病的家族史

强迫症(OCD)症状可以通过药物和疗法等多种治疗组合来控制。一些治疗包括心理治疗和放松练习，如冥想和瑜伽。医生可以开精神科药物来控制强迫症和强迫症的感觉。

描述

回避可能引发强迫症的情况

害怕因接触物体而受到污染

拔头发导致脱发

物品不整齐时的强烈压力

强迫症(OCD)是一种心理障碍，其 特 征 是 反 复 出 现 不 必 要 的 想法 、 观 念 或 执 念 ， 迫 使 个 人 重 复做 某 件 事 。 这 些 行 为 会 严 重 干 扰他 们 的 日 常 生 活 。 不 执 行 这 些 重复 的 强 迫 行 为 会 造 成 极 大 的 痛苦 ， 并 会 进一步扰乱他们的日常生活。

风险因素

2 结果
检测到
风险标志物

基因: ANKK1

基因型: AG

基因: SLC1A1

基因型: TT

低风险
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病理性近视

典型症状

推荐的干预措施

病理性近视是全球视力损害的主要原因。这种情况会导致严重的近视，从而导致失明。它是一种高度进行性疾病，并且是不可逆的。这种疾病是由眼睛形状的重大改变引起的。因此，为儿童进行早期检查以防止永久性视力丧失是至关重要的。

年龄较小亚洲人近视家族史

病理性近视有不同的治疗方案，可能有助于改善一个人的视力质量和视力。那些被诊断患有病理性近视的人可以考虑配戴处方眼镜、隐形眼镜或光动力疗法。

描述

风险因素

模糊的视野

过度眨眼

眼睛疲劳

感光度

3 结果
检测到
风险标志物

基因: MIPEP

基因型: AG

基因: PAX6

基因型: CC

基因: TGFB1

基因型: CC

风险略低
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不宁腿综合征

典型症状

推荐的干预措施

不宁腿综合症是指因为不适感（包括瘙痒、疼痛和爬行感）而导致无法控制地移动四肢的一种情况。此外，这种感觉通常在休息后开始，例如：长时间躺下时。这种情况可以通过多巴胺激动剂和阿片类药物等药物缓解。

缺铁（主要风险）家族史

不宁腿综合症可以通过简单的自我护理和生活方式的改变来预防。人们应该保持均衡的饮食，以避免缺铁或缺乏维生素，否则会加重病情。除此之外，也建议进行基因筛查，以帮助早期诊断和有效治疗。

描述

风险因素

想动腿的强烈冲动

脚部、小腿和大腿有令人不快的爬行或蠕动感

休息或睡眠时症状强度增加

傍晚或夜间感觉通常更差

2 结果
检测到
风险标志物

基因: PTPRD

基因型: AG

基因: PTPRD

基因型: AG

低风险
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出牙期

典型症状

推荐的干预措施

出牙是婴儿的牙齿突破牙龈的过程。出牙的症状包括牙龈肿胀和婴儿倾向于将手指放入口中。出牙异常可能导致牙齿缺失或多出，导致咀嚼困难。因此，早期和适当的牙齿卫生有助于婴儿保持健康的牙齿和牙龈。

无性别差异 ‒ 所有婴儿均受影响早产可能延迟出牙

父母可以用出牙环来保持宝宝牙龈凉爽，或用湿纱布擦拭宝宝的牙龈，以帮助缓解宝宝的牙龈酸痛，因为压力有助于缓解不适。为了宝宝的安全，尽量避免使用非处方药或任何出牙药。如果孩子到��个月还没有长出任何牙齿，父母应该咨询专业的保健医生。

描述

风险因素

牙龈肿胀和变软

咀嚼坚硬的东西

产生大量唾液

饮食或睡眠习惯的变化

4 结果
检测到
风险标志物

基因: BMP4

基因型: AG

基因: IGF2BP1

基因型: AG

基因: Intergenic

基因型: GG

基因: Intergenic

基因型: GG

发育迟缓
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妥瑞症候群

典型症状

推荐的干预措施

妥瑞症候群(TS)会导致人们出现“抽搐”，即无法控制的突然抽搐、动作或声音。这种疾病通常具有基因遗传联系并在家族中遗传。抽动的类型及其发生的频率随时间而变化。TS通常与注意缺陷多动障碍(ADHD)和阅读障碍等疾病一起发生。患有这种综合症的人能够过上正常的生活，因为它可以通过药物或行为疗法来控制。

通常�‒�岁发病男女比例约�:�

妥瑞症候群综合症的治疗重点是控制可能扰乱日常活动和功能的抽动。可以引入不同的药物和疗法来减轻抽动的症状。

描述

风险因素

简单的动作（眨眼、做鬼脸、抽搐）

复杂的动作（弯腰、跳跃、自伤动作）

简单的声响（吠叫、咳嗽、尖叫）

复杂的声响（发声、重复单词）

2 结果
检测到
风险标志物

基因: POLR3B

基因型: TT

基因: COL27A1

基因型: AG

低风险
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溃疡性结肠炎

典型症状

推荐的干预措施

溃疡性结肠炎是一种炎症性肠病，会引起消化道炎症，包括直肠和结肠。首先会出现小溃疡，导致内出血。这种疾病会影响男性和女性，并且与基因遗传学密切相关。溃疡性结肠炎有时会导致危及生命的并发症。虽然没有已知的治愈方法，但治疗可以减轻疾病的症状。

年龄较小炎症性肠病家族史

溃疡性结肠炎的症状可以通过避免食用引起过敏的食物、每次进食少量食物以及尽量减少乳制品或豆类和坚果等高纤维食物来控制。肠道感染的早期治疗可降低患这种疾病的风险。

描述

风险因素

腹部疼痛和不适

腹泻/便血

皮肤肿块和口腔溃疡

恶心和呕吐

1 结果
检测到
风险标志物

基因: LOC101927324

基因型: GG

风险略低
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