myBIOME

A bél mikrobiom tudomanyos
alapu funkcionalis elemzése



MIT TUDUNK MEG A BEL MIKROBIOM MUKODESEROL A myBIOME TESZT ALTAL?

MIKROBIALIS DIVERZITAS: A tudomanyos szakirodalombdl ismert Shannon-féle diverzitasi index
a tapcsatorna mikrobialis koz6sségének valtozatossagat irja le. Ez az index megmutatja a béltraktusban
fellelheté és a mikrobiomot alkotd baktériumfajok szamat és azok eloszlasat. Minél magasabb ez a
szam, annal nagyobb a paciens mikrobiom diverzitasa (valtozatossaga). A mikrobiom soksziniisége
egylttal az egészség fokmérdje is. Altaldban elmondhatd, hogy a véltozatos névényi alapd
élelmiszerekben — pl. gyimdlcsdkben, zéldségekben, teljes kidrlésli gabonakban és magvakban — gazdag
étrend ndveli és pozitivan befolyasolja a mikrobiom diverzitasat.

A szervezet szamara elényo0s, illetve
karos (patogén) baktérium fajok és térzsek tudomanyos médon térténd azonositasa.

EMESZTOKEPESSEG: A tapcsatorna emésztéképességi potencidlja, azaz milyen hatékonysaggal bontja
le a kilonbozd taplalek dsszetevdket, mint peldaul a rostokat és a fehérjéket.

A MINTA OSSZETETELE: A székletben taldlhaté DNS nagy részét a mikroorganizmusok sajat
orokitéanyaga teszi ki (~99%), és altalaban csak kis hanyada (~1%) emberi DNS. A myBIOME a bélben
él6 mikroorganizmusok legfontosabb csoportjainak (baktériumok, archeak, eukariotak (gombak,
egysejtl éléskddbk) szazalékos aranyardl, valamint az emberi DNS és még nem azonositott bakterialis
eredetld genomok a mintdra jellemzé szazalékos eléfordulasardl nyujt informaciot. Ha az emberi DNS
aranya nagyobb 4%-nal a mintaban, az kézvetett médon valamilyen gyomor-bélrendszeri gyulladast
jelezhet.

MIKROBIALIS EREDETU ANYAGCSERE TERMEKEK: A m(ikdd6é baktérium gének mennyiségi
meghatarozasa altal a teszt kimutatja az egyes betegségek kialakulasaért feleléssé tehet6 anyagcsere
termékeket, de mellette az egészségre bizonyitottan jotékony hatassal levé metabolitok (pl. rovid
szénlancu zsirsavak és vitaminok) termelésére vagy hasznositasara valé képességét is a
mikrobiomnak. A betegségek megel6zésében kulcsfontossagu anyagcsere termékek (pl. neuroendokrin
sejtek altal termelt anyagok, révid szénlancu zsirsavak (pl. vajsav) és vitaminok) meghatarozasa a
funkcionalis gének alapjan torténik.

EUKARIOTA MIKROORGANIZMUSOK: A teszt kimutatja a paciens egészsége szempontjabdl fontos
gombakat, archedkat ¢s egysejtii parazitakat is.

TAPLALKOZASI JAVASLATOK: Az eredmények értékeléséhez a lelet személyre szabott taplalkozasi
tanacsadassal szolgal.

A myBIOME teszt az egyik legmodernebb technolégia a mikrobiom vizsgalatara. Az alkalmazott
metagenom szekvenalas és az online lelet egylttesen a myBIOME tesztet a bélrendszer mikrobiom
elemzésének referencia moddszerévé teszi. A kapott eredmények alapjan a tapcsatorna teljes
mikroflérajanak elemzésén tul taplalkozasi tanacsadassal is szolgdl az egészség megbrzése érdekében.

Amit a -rol tudni kell

Az egyetlen vizsgalat az egészségligy teriiletén, amely a bélben megtalalhato
baktériumok 6sszes génjét meghatarozza A
A mikroorganizmusok biztositja.
Baktériumok, archebaktériumok és eukariétak (gombak, protisztak, egysejti
parazitak) kimutatasara is alkalmas.
Az egészséges szervezet szempontjabdl elemzi a bélrendszerben €l
baktériumok :

az egyén meghatarozott
specialis baktérium igénye szerint.




Mit jelent a myBIOME?

A myBIOME DNS-szekvendlason alapuld metagenomikai vizsgdlat, amely
lehetévé teszi a bélrendszer mikrobakdzdsségének alapos, tudomanyos és
gyakorlati szempontu vizsgalatat. Részletes leirast ad a bélrendszert
benépesité mikroorganizmusokrdl, azok szerepérdl és egészségre gyakorolt
hatasukrol. Ezen tul személyre szabott taplalkozasi tanacsadassal segiti az
egészséges mikrobiom egyensuly kialakitasat és fenntartasat.

A tudomanyos bizonyiték

A myBIOME teszt a bélrendszer mikrobiomjanak elemzését metagenom
DNS-szekvendlassal  végzi. Az alkalmazott NGS-technoldgia révén
(Next-Generation Sequencing) a bélrendszer telies mikrobialis allomanyanak
genetikai informacidjat (DNS) meghatarozzuk. Az eljaras lehetévé teszi a
bélben kimutatott 6sszes mikroorganizmus DNS-szekvenciajanak
megismerését, valamint a kimutatott mikroorganizmusok és
genomjaik egymast befolyasolé komplex hatasanak elemzését is.

A LEGMODERNEBB TECHNOLOGIA
ES A SZEMELYRE SZABOTT TAPLALKOZASI TANACSADAS
EGYUTTESEN TESZI A myBIOME TESZTET EGYEDULALLOVA

Miert valasszuk a myBIOME tesztet?

myBIOME - NGS-alaptii GENOM SZEKVENALAS

A mintéban 1évé teljes genetikai anyagot (GENOM) elemzi,
ezaltal a mikroorganizmusok érzékenyebb és pontosabb
meghatarozasat teszi lehetéve akar baktériumtorzs szintig.

A bakteridlis 16S riboszoma RNS csak egy szakaszat elemzi
és hasznalja a meghatarozashoz, ezaltal szlikebb azonositasi
szintet tesz lehetéve.

Minden fajt kimutat, melynek mennyiségi aranya
tobb mint 0,01% a székletben.

16S rRNS: fgj szinten kevés mikroorganizmust tud kimutatni.

Nagy felbontas és lefedettség: a mikrobak
meghatarozasa €s taxondmiai beazonositasa minimum
faj szintig.

Korabban nem ismert, uj fajok azonositasara is képes.

Baktériumok, archeak, gombak és protisztak
kimutatasara is alkalmas.

Felfedi a mikroorganizmusok mukodési potencialjat
a kimutatott gének eloszlasa alapjan.

Személyre szabott taplalkozasi stratégiat és javaslatot tesz
lehetéveé, mialtal a mikrobiom 6sszetétele pozitiv iranyba
befolyasolhaté.

16S rRNS: alacsony felbontds és korlatozott lefedettség.
Taxondmiai azonositas tdbbnyire csak genus szintig
lehetséges. Fajok és tdrzsek azonositasa nem lehetséges.
Korlatozott lefedettséget biztosit és csak célzott fajok
esetében.

165 rRNS: Uj fajok kimutatdsara nem alkalmas.

16S rRNS:csak baktériumok kimutatasara alkalmas.
PCR: baktériumok, gombak, parazitak és virusok
kimutatasara is alkalmas, de csak célzott médon.

Nem ad informaciot a kimutatott mikroorganizmusok
miikodésérdl és hatasarol.

Nem teszi lehetévé a bélflora mikrobidlis mikédésének
megismeréseét és annak befolyasolasat taplalkozas altal.



MyBIOME c|Onyok

A metagenom szekvendlds alkalmazasa a mikrobiom elemzése soran szamos elénnyel bir
a 16S rRNS génszekvenalashoz vagy a RT-PCR/sejttenyészet alapu technikédkhoz képest.

METAGENOM DNS-SZEKVENALASI STRATEGIA

A baktérium kozossegek hagyomanyos DNS-vizsgalata soran a 16S riboszémalis RNS gén
(16S rBRNS) un. hipervariabilis régidit sokszorositjak fel PCR-amplifikacioval. Ehhez olyan
célszekvenciat és azzal komplementer oligonukleotidokat alkalmaznak, melyek a mintdban lévé
baktériumok tulnyomoé tobbségében a célgén meghatarozott szakaszat felsokszorozni
(amplifikalni) képes. A felsokszorozott génszekvenciakat dsszehasonlitjiak és megallapitjak a
kimutatott szekvenciak kozotti rokonsagi kapcsolatokat. Mara ez a technika mar sokat
finomodott, de a maddszerbdl kifolydlag nem alkalmas szamos mikroorganizmus
kimutatasara faji szinten a vizsgalt génszekvenciak variabilitasa miatt . Emiatt a ,,kies6”
baktériumok gyakorlatilag ,lathatatlanok” maradnak az elemz6 szamara ©.

A 16S rRNS modszernek nem ez az egyetlen korlatja: a vizsgalt gén ugyanis csak egy kis részét
teszi ki a bakteridlis genomnak, ami nem teszi lehetévé a rendszertani és leszarmazasbeli
viszonyok megallapitasan tul a mikodésbeli elemzését a mikrobiomnak.

A myBIOME teszt ezzel szemben az alkalmazott metagenom szekvendlasi médszernek
készénhet6en a székletmintaban megtalalhaté 6sszes mikroorganizmus beazonositasat
lehetévé teszi. A mddszer jellegébdl fakaddlag elkerlljik a felsokszorozasboél eredd technikai
hibakat, egyuttal el6segitjlk a kimutatott mikrobidlis szervezetek O&sszes génjének
meghatarozasat ©. Ez a stratégia lényegesen mélyrehatobb elemzést tesz lehet6vé, nem
csak a bélfléra baktérium kompozicidjarol ad attekintést faji szinten, hanem a mintaban
levé nem bakteridlis eredetl egyeb mikroorganizmusokrdl is, mint pl. az archebaktériumok,

gombak, egysejtii €l6skdédbk stb.

Az alkalmazott metagenomi mddszer a mikrobak azonositdsa mellett a mikroorganizmusok
funkcionadlis génjeinek jellemzésére és mennyiségi meghatarozasara is alkalmas, ami
informaciot nyujt a mintaban taldlhaté baktériumok és egyéb mikrobak miikddésérdl és
szerepérdl a szervezet egészsége szempontjabol.

myBIOME

a telies genomot elemzi

Genome




MIT JELENT A myBIOME NAGY FELBONTASA?

Tovabbi fontos elénye a myBIOME ,shot-gun” alapu genom szekvenalasnak a hagyomanyos
16S rBRNS géenamplifikalasi modszerhez hasonlitva a kapott eredmények nagy felbontasa.

Ezt egy példaval tudjuk szemléltetni. A kilénbdzé baktériumfajok nagyon hasonld vagy akar
teliesen megegyezé DNS-szekvenciaval rendelkezhetnek a 16S rRNS génen, ezért ez a
szekvenalasi modszer az ilyen fajokat nem tudja egymastdl megkllonboztetni @. A 16S rRNS
technika tehat jelentés informacioveszteséget hordoz magaban, mivel a kozel rokon, de
mégis kiilonb6zé baktérium fajoknak teljesen mas funkciojuk és mikodésik lehet ©.

A béel mikrobiom genom tomegszekvenalasa myBIOME mddszerrel jelenleg a legnagyobb
felbontasu technika a mikroorganizmusok azonositasara, és ezen Kkivill alkalmas
funkcionalis génjeik meghatarozasara és miikodeésiik leirasara.

myBIOME

Genus —  Faecalibacterium —— 16S rRNA

myBIOME

F. PRAUSNITZII A TiPUS
e Alacsony vajsavtermelés Nyakot lebontd Jotékony, gyulladascsokkentd
Atopias dermatitist okot Magas vajsav termelés

Példa ugyanazon fajba, de kilénb6zé tipusba tartozéd
baktériumok mikodésére melyet a myBIOME meg tud
klilénboztetni egymastal.
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