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bohata na potraviny rostlinného plvodu, jako jsou ovoce, zelenina, celozrnné vyrobky a ofechy, mdlze pfispivat

ke zvySeni této diverzity.

Identifikace potencialné prospésnych nebo patogennich bakterii na vedeckem zakladé.

TRAVICI POTENCIAL: Analyza poskytuje informace o schopnosti travit rizné slozky potravy, jako jsou
vlaknina a bilkoviny.

SLOZENIi VZORKU: Vétsina DNA ve vzorku stolice (cca 99 %) pochazi z mikroorganismdl, zatimco jen malé

mnozstvi (cca 1 %) je lidska DNA. myBIOME poskytuje informace o procentudlnim zastoupeni hlavnich LIDR V OBLASTI 12 LABORATORI
skupin mikroorganismi osidlujicich stfevo — bakterie, archaea a eukaryota (houby, kvasinky a paraziti), LAVBORA,TORM DIAGNOSTIKY A 80+ PRACOVIST
o pfitomnosti nové (dosud neidentifikované) DNA a lidské DNA obsaZené ve vzorku. Procento lidské DNA V CESKE REPUBLICE PRO ODBER KRVE

vyssi nez 4 % muze byt nepfimym markerem stfevniho zanétu.

MIKROBIALNI METABOLITY: Bakteridlni funkéni geny jsou kvantifikovany s cilem stanovit metabolicky
potencial k tvorbé nebo spotfebé metabolitll podilejicich se na vzniku uréitych onemocnéni nebo metabolittl
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spojenych s prospésnymi ucinky na lidské zdravi. Na zakladé funkcnich genl jsou urceny metabolity, které VCETNE VICE NEZ PORTFOLIO ZAHRNUJICI
mohou hrat kli€ovou roli v prevenci téchto onemocnéni (zdravotni ukazatele, neuroendokrinni ukazatele, mastné 40 LEKAF"SKY’CH EXPERTO V|'CE NEZ 2 000 TESTG
kyseliny s kratkym fetézcem (SCFA) a vitaminy).
EUKARYOTICKE MIKROORGANISMY: Informuje o pfitomnosti hub, kvasinek a parazitd dleZitych pro
lidské zdravi.
- MILIONU LABORATORNICH MIL.+ SPOKOJENYCH '
NUTRICNi DOPORUGENI: Report obsahuje personalizovana dieteticka doporuéeni zalozena na ziskanych ——— l?\l,iLYZ ROéJNE 1PAC|E.LTCJ :
vysledcich. 0= \ ﬁ

Vyuziti metagenomického sekvenovani spolu s interpretaci vysledkd, které tato nejmodernéjsi technologie
nabizi, éini myBIOME referenénim testem pro analyzu stfevni mikrobioty a umoznuje vycCerpavajici
diferenciaci a charakterizaci mikroorganismU tvoricich mikrobiotu. Navic poskytuje vyzivova doporuceni, ktera
pomahaiji dosahnout zdravé rovnovahy.
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Co je myBIOME"

myBIOME je metagenomicka sekvenacni analyza, ktera poskytuje hloubkovou,
objektivni a dobfe vyuzitelnou studii stfevniho mikrobiomu. Nabizi
podrobné informace o mikroorganismech obyvajicich strevo, jejich funkcich
a vlivu na zdravi. Prostfednictvim personalizovanych vyZivovych doporuceni \
také pomaha dosahnout vyvazeného stavu. .

Védecké dikazy

myBIOME provadi analyzu stfevniho mikrobiomu pomoci metagenomického

sekvenovani. Pomoci technologie NGS (Next-Generation Sequencing) je

sekvenovan veskery geneticky material (DNA) mikrobialnich spoleCensteyv,

ktera sidli ve stfevé, coz umoznuje studovat kolektivni genomy a ziskavat

sekvence véech mikroorganismd, které tvofi stfevni ekosystém.

NEJPOKROCILEJSI TECHNOLOGIE SPOLU
S PERSONALIZOVANYMI DOPORUCENIMI CINi myBIOME
JEDINECNYM TESTEM NA TRHU

ProC zvolit myBIOME?

METAGENOMICKE SEKVENOVANiI myBIOME

Analyzuje vesSkery geneticky material (DNA) pritomny
ve vzorku, coz umoznuje citlivéjsi analyzu
mikroorganismi tvoricich mikrobiom.

Detekuje vSechny druhy s relativni ¢etnosti vyssi
nez 0,01 %.

Vysoké rozliSeni a pokryti: taxonomicka identifikace

vSech pfitomnych mikroorganism( az na Uroveri
druhu.

Dokaze identifikovat nové, dosud neznamé druhy.

Detekuje bakterie, archaea, houby a protisty.

Identifikuje funkéni potencial mikroorganisma
(podle genové abundance).

Umozriuje sestavit personalizovana vyzivova doporuceni
k obnoveni rovhovahy mikrobialnich funkci.

Selektuje a amplifikuje malou ¢ast 16S ribozomalni
RNA pfitomné v bakteriich.

16S rRNA: dokaze detekovat velmi malo
mikroorganismd na druhové Grovni.

16S rRNA: nizké rozliSeni, taxonomicka identifikace na
urovni rodu. Nedetekuje druhy/druhové kmeny (strains).
PCR: vysoké rozliSeni, ale omezené pokryti z dlivodu
detekce prfedem stanovenych cilovych organismu.

Nedetekuje nové druhy.

16S rRNA: detekuje pouze bakterie.
PCR: dokaze cilené detekovat bakterie, houby,
protisty a viry.

Neposkytuje informace o funkénosti pritomnych
mikroorganismu.

Neumoziuje ur€it mikrobialni funkce.

Vyhody

Pouziti metagenomického sekvenovani pro analyzu strevni mikrobioty nabizi fadu vyhod oproti metodam,
které jsou zalozeny na sekvenovani genu 16S nebo RT-PCR, pfipadné kultivaci.

STRATEGIE METAGENOMICKEHO TESTOVAN:I:

Konvencni analyza bakterialnich populaci pomoci amplifikace genu pro ribozomalni 16S RNA

(16S rRBNA) je zalozena na amplifikaci hypervariabilnich oblasti genu 16S rRNA pomoci primerd,
které tento fragment amplifikuji u vétSiny bakterii pfitomnych ve vzorku. Sekvence amplifikovaného
genu jsou nasledné porovnany a jsou stanoveny fylogenetické vztahy mezi detekovanymi organismy.
| kdyz byla tato metoda znacné zdokonalena, nedokaze detekovat mikroorganismy, které prosly
zménami v misté pfipojeni primert ", a tudiz jsou tyto bakterie technicky ,,neviditelné* a unikaji

a

Kromé tohoto omezeni predstavuje gen 16S rRNA pouze malou ¢ast celého bakterialniho genomu,

analyze®.

coz znesnadnuje jakykoliv druh analyzy nad ramec fylogenetické klasifikace.

V porovnani s konvencnimi testy mikrobioty zalozenymi na analyze 16S rRNA myBIOME umoziuje
detekci vSech genii pfitomnych v mikroorganismech ze vzorku, a to diky pouziti technologie
metagenomického sekvenovani, kiera zabranuje zkresleni amplifikace a usnadnuje kompletni
charakterizaci vzork( vSech gent pfitomnych v organismech®. Tato strategie umoziiuje provadét
analyzy do znac¢né hloubky a ziska nejen informace o celkovém poctu pritomnych bakterii
az po taxonomickou uroven druhii a jejich kmen (strains), ale také o dalSich mikroorganismech
pritomnych ve vzorku, jako napf. houby, archaea, kvasinky a parazité.

Metagenomika umozniuje kromé indentifikace také charakterizaci a kvantifikaci genu, coz poskytuje
informace o funkcich mikroorganismd pfitomnych ve vzorku.

myBIOME

analyzuje cely genom

VYSOKE ROZLISENI:

DalSim rozliSovacim znakem technologie pouzité v analyze myBIOME je vysoké rozliSeni ve srovnani
s konvenéni analyzou amplifikace genu 16S rRNA. Dlvodem je, Ze r(izné bakterialni druny mohou
mit podobné nebo dokonce identické oblasti 16S, coz znemoznuje jejich rozliSeni prostfednictvim
amplifikace genu 16S®. Toto omezeni predstavuje vyznamnou ztratu informaci, protoze r(izné
druhy stejného rodu mohou mit znaéné odlisné funkce®. Masivni sekvenovani celého genomu

pomoci technologie myBIOME je v sou¢asnosti povazovano za metodu s nejvy$sSim rozliSenim
pro identifikaci mikroorganismui a detekci jejich funkénich gen.
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F. PRAUSNITZII TYP A
e Slaby producent Degradace mucinu Degradace mucinu
butyratu Atopicka dermatitida Atopicka dermatitida




