myBIOME

Analiza functionala bazata pe
dovezi a microbiomului
intestinal



myBIOME NE POATE OFERI INFORMATII DESPRE:

DIVERSITATEA MICROBIANA: Aceasta este determinatd de indicele Shannon, o masura a diversitatii
utilizata de membrii comunitatii stiintifice pentru a compara rezultate in timp si reflecta diversele tipuri si
numarul de specii bacteriene care constituie microbiota intestinala. Diversitatea microbiana ridicata
sau in limite normale este asociata cu o stare buna de sanatate. O dieta variata bogata in alimente de
origine vegetala precum fructe, legume, cereale integrale si nuci poate contribui la cresterea acestei
diversitati.

Identificarea bacteriilor potential benefice sau patogene cu certitudine
stiintifica.

POTENTIALUL DIGESTIV: Analiza ofera informatii despre potentialul de a digera componente precum
fibrele si proteinele.

COMPOZITIA PROBEI: Majoritatea ADN-ului din materiile fecale (~99%) provine de la microorganisme,
in timp ce doar o mica parte (~1%) este ADN uman. myBIOME ofera informatii despre procentajul
grupelor majore de microorganisme care traiesc in intestin (bacterii, arhee si eucariote (fungi si
paraziti)), precum si ADN-ul nou (neidentificabil) si uman continut Tn proba. Un procent de peste 4% ADN
uman poate fi un marker indirect al inflamatiei intestinale.

METABOLITII MICROBIENI: Genele bacteriene functionale sunt cuantificate pentru a estima potentialul
metabolic de a produce sau consuma metabolitii implicati in dezvoltarea anumitor boli sau metaboliti
asociati cu efectele benefice asupra sanatatii. Metabolitii care pot fi cheia in prevenirea unor astfel de
boli (indicatori de sanatate, neuroendocrine, acizi grasi cu lant scurt (SCFA) si vitamine) sunt determinati
pe baza genelor functionale.

‘ MICROORGANISMELE EUCARIOTE: Raporteaza prezenta fungilor, a arheelor, drojdiilor si parazitilor ‘
important pentru sanatate.

‘ RECOMANDARI NUTRITIONALE: Raportul furnizat include recomandari personalizate referitoare la ‘
regimul alimentar bazate pe rezultatele obtinute.

Utilizarea secventierii metagenomice impreuna cu interpretarea rezultatelor cu ajutorul acestei tehnologii
de ultima ora, fac ca myBIOME sa fie testul de referintd pentru analiza microbiotei intestinale,
oferind o diferentiere si o caracterizare exhaustiva a microorganismelor care o compun, oferind in plus
recomandari nutritionale Tn vederea atingerii unui echilibru sanatos.

Puncte cheie

Singurul test care efectueaza o analiza metagenomica a tuturor bacteriilor
existente in intestin.

Ofera o clasificare taxonomica mai bine informata atat la nivel calitativ cat
si cantitativ.

Este capabil sa detecteze bacterii, arhee, eucariote (fungi, arhee, drojdii si
paraziti).

Méasoara potentialul bacteriilor prezente in intestin de a produce
metaboliti si vitamine cu functii cheie pentru sanatate.

Ofera recomandari nutritionale personalizate bazate pe

nevoile bacteriene specifice fiecarei persoane.




Ce este myBIOME?

myBIOME este un test metagenomic de secventiere care permite un
studiu aprofundat, obiectiv si exigibil al microbiomului intestinal,
oferind informatii detaliate despre microorganismele care locuiesc intestinul
si functiile acestora, impactul pe care il au asupra sanatatii si cum se poate
obtine un echilibru prin recomandari nutritionale personalizate.

Dovezi stiintifice

myBIOME efectueaza o analiza a microbiomului intestinal prin secventiere
metagenomica. Prin tehnologia NGS (Next-Generation Sequencing) este
secventiat intregul material genetic (ADN) al comunitatilor microbiene care
populeaza intestinul, permitdnd astfel studierea genomurilor colectove
si obtinerea de secvente ale tuturor microorganismelor care formeaza
ecosistemul intestinal.

) ~ CEA MAI AVANSATA TEHNOLOGIE
IMPREUNA CU RECOMANDARILE PERSONALIZATE, ]
TRANSFORMA myBIOME iINTR-UN TEST UNIC PE PIATA

De ce sa optez pentru myBIOME?

SECVENTIERE METAGENOMICA myBIOME

Analizeaza intreg materialul genetic (DNA) din proba,
permitand filtrarea mai sensibila a microorganismelor
care il constituie.

Selecteaza si amplifica o portie redusa de ARN
ribozomic 16S prezent in bacterii.

Detecteaza toate speciile cu o abundenta relativa mai
mare de 0,01%.

16S rRNA: poate detecta foarte putine microorganisme
la nivel de specie.

16S rRNA: identificare taxonomica, la rezolutie slaba,
pana la nivel de gen. Nu detecteaza specii/colonii.
PCR: rezolutie inalta insa acoperire limitata prin
detectarea organismelor tinta prestabilite.

Rezolutie si acoperire ridicata: identificarea
taxonomica a tuturor microorganismelor prezente pana
la nivel de specie.

Poate identifica specii noi necunoscute anterior. Nu detecteaza specii noi.

16S rRNA: detecteaza doar bacterii.
PCR: poate detecta bacterii, fungi, protiste si virusuri
intr-o maniera orientata.

Poate detecta bacterii, arhee, fungi si protiste.

Identifica potentialul functional al microorganismelor
(in raport cu abundenta genelor).

Permite definirea unor modele de regim alimentar
personalizate pentru a contracara functiile
microbiene modificate.

Nu ofera informatii despre functionalitatea
microorganismelor prezente.

Nu permite determinarea functiilor microbiene.



Avantaje

Utilizarea secventierii metagenomice pentru analiza microbiotei intestinale ofera un numar de
avantaje fata de secventierea genelor pe baza de ARN ribozomic 16S sau culturi RT-PCR.

STRATEGIA METAGENOMICA:

Analiza conventionala a populatiilor bacteriene prin amplificarea genei ARN ribozomic 16S
(16S rRNA), se bazeaza pe amplificarea regiunilor cu primeri care amplifica acest fragment in
majoritatea bacteriilor prezente intr-o proba. Secvetele genei amplificate sunt apoi comparate
si sunt stabilite relatiile filogenetice intre organismele detectate. Desi aceasta tehnica a fost
rafinata in timp, nu poate detecta microorganismele care au suferit modificari in punctul
de atasare a primeruluin) astfel incat aceste bacterii sunt tehnic ,invizibile” si nu apar in
analizago.

Dincolo de aceasta limitare, gena 16S rRNA reprezinta doar o mica parte a genomului unei
bacteii, aspect care face dificila orice analiza dincolo de clasificarea filogenetica.

Comparativ cu studiile conventionale ale microbiotei pe baza analizei 16S rRNA, myBIOME
permite detectarea tuturor genelor prezente in microorganismele din proba, prin
utilizarea tehnicilor de secventiere metagenomica, evitand astfel confuziile de amplificare si
permitdnd o esantionare completd a tuturor genelor prezente in organismew. Aceasta
strategie permite un nivel foarte profund de analiza, oferind nu doar informatii despre
totalitatea bacteriilor prezente pana la nivelul taxonomic al speciei si coloniei, insa si
despre alte microorganisme prezente in proba precum fungi, arhee, drojdii si paraziti.

Pe langa identificare, metagenomica permite caracterizarea si cuantificarea genelor
functionale, care ofera informatii despre functiile microorganismelor prezente in proba.

myBIOME

analizeaza intreg genomul



REZOLUTIE INALTA:

O alta caracteristica de diferentiere a tehnologiei utilizate in myBIOME este rezolutia inalta
comparativ cu analiza conventionala a amplificarii genei 16S rRNA. Aceasta situatie este
corelata cu faptul ca diverse specii de bacterii pot avea regiuni 16S similare sau chiar identice,
ceea ce face ca amplificarea genei 16S sa nu poata discrimina intre acesteaw. Aceasta
limitare implica pierderea unui volum semnificativ de informatii, avand in vedere ca specii
diferite ale aceluiasi gen au functii foarte diferites). Secventierea masiva a intregului genom
folosind myBIOME este in prezent tehnica avdnd cea mai inalta rezolutie pentru
identificarea microorganismelor si detectarea genelor lor functionale.

myBIOME

----------- SECVENTIERE 16S rRNAIPCR ~ ----------

Gen — Faecalibacterium — 16S rRNA

F. PRAUSNITZII TYPE A

» Generator redus de Descompunator Benefica anti-inflamatoare
butirat mucina Generator puternic de butirat
Dermatita atopica
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