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O myBIOME é um teste de sequenciagdo metagendmica que permite elaborar
um estudo exaustivo, objetivo e pratico do microbioma intestinal,
fornecendo informagdes detalhadas sobre 0s microorganismos gue povoam o
intestino e sua respetiva funcionalidade, o impacto gue tém na saude, e ainda ]
como alcangar um equilibrio através de recomendagdes nutricionais

personalizadas.

myBIOME permite realizar uma analise do microbioma intestinal através de
sequenciagdo metagenomica. Utilizando a tecnologia NGS (Sequenciagao de
Nova Geragdo, do inglés Next-Generation Sequencing) é sequenciado todo o
material genético (DNA) da populagdo microbiana que reside no intestino,
permitindo assim estudar os genomas coletivos e obter sequéncias de
todos os microorganismos que compdéem o ecossistema intestinal.

A TECNOLOGIA MAIS AVANCADA
COMBINADA COM RECOMENDACOES PERSONALIZADAS
FAZEM DO myBIOME UM TESTE UNICO NO MERCADO
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SEQUENCIAGAO METAGENOMICA myBIOME ™

Analisa todo o material genético (DNA) presente na
amostra, permitindo uma detecao mais sensivel dos
microorganismaos que a compoem.

Deteta todas as espécies presentes com uma abundéncia
relativa superior a 0,01%.

Cobertura de alta resolucgao: identificagao taxonomica
de todos os microorganismos presentes até ao nivel da
espécie.

Permite identificar novas espécies anteriormente
desconhecidas.

Permite detetar bactérias, archaeas, fungos e
protistas.

Permite identificar o potencial funcional dos
microorganismos (de acordo com a abundéncia
genética).

Permite definir padroes alimentares personalizados para
compensar as fungdes microbianas alteradas.

ite seleciona npliar uma pequena por¢ao do
RNA ribossémico 16S presente nas bactérias.

5: consegue detetar uma quantidade muito
reduzida de microorganismos ao nivel da espécie.

MAr 165: baixa resolugéo, identificagao taxonomica até
ao nivel do género. Nao deteta espécies/subespécies.

de alta resolugé@o, mas de cobertura limitada ao
detetar organismos alvo pré-estabelecidos.

N&o deteta novas espécies.

MNAr 165: s6 deteta bactérias.
' consegue detetar bactérias, fungos, protistas e
virus de uma forma orientada.

Nao disponibiliza informagdes sobre a funcionalidade

N&o permite determinar as fungdes microbianas.



A utilizagao da sequenciagdo metagendomica para andlise da microbiota intestinal oferece varias
vantagens relativamente aos testes baseados na sequenciagdo do gene 16S ou na
RT-PCR/Cultura.

A analise convencional das populagbes bacterianas por amplificagdo do gene de RNA
ribossémico 16S (RNAr 16S) tem por base a amplificagdo das regides hipervariaveis do gene
RNAr 16S, através de iniciadores que amplificam este fragmento na maioria das bactérias
presentes numa amostra. As sequéncias amplificadas sdo depois comparadas e sao
estabelecidas as relagdes filogenéticas entre os organismos detetados. Apesar desta técnica
ter sido exaustivamente melhorada, nao permite detetar microrganismos que sofreram
alteragcGes na zona de fixacdo dos iniciadores'), razdao pela qual estas bactérias sdo
tecnicamente "invisiveis" e escapam a analise?.

Aléem desta limitacdo, o gene RNAr 16S representa apenas uma pequena parte de todo o
genoma de uma bactéria, o que torna dificil qualquer tipo de analise que nao a da classificacio
filogenética.

Comparativamente com os estudos convencionais do microbioma com base na analise do
RNAr 165, o myBIOME permite a detecdo de todos os genes presentes nos
microorganismos da amostra gragas a utilizagdo de técnicas de sequenciacgdo
metagendémica, evitando assim o desvio de amplificagdo e facilitando a listagem completa de
todos os genes presentes nos organismos®. Esta estratégia permite uma analise de grande
profundidade, fornecendo nao sé informacdes sobre a totalidade das bactérias
presentes até ao nivel taxondmico da espécie e da subespécie, mas também sobre outros
microorganismos presentes na amostra como os fungos, archaeas, leveduras e parasitas.

Para alem da identificagdo, a metagendmica permite a caracterizacdo e quantificacdo dos
genes funcionais, o que fornece informages sobre as fungdes dos microorganismos presentes
na amostra.
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ALTA RESOLUGAO:

Outra caracteristica de dife

gia utilizada no myBIOME e a2 alta resolugao

comparativamente com

amplifice

gene BNAr 16S. Istc
acontece porque diferent

16S semelhantes ou ate

0 az de as distinguir”. Esta limitagao
implica uma perda significativa de informacgdes, uma vez [ 2SP

género podem

idénticas, o que torna a amplifice ) do gene 16¢

ao mesmo

muito diferentes®. A seque

stalidade do

o myBIOME é presentemente a técnica com a resolucao

mais elevada para a |dentn‘|cagao de microorganismos e para a detecao dos respetivos
genes funcionais.

genoma atraves de
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SEQUENCIACAO RNAr 16S/PCR

Género ———— Faecalibacterium —— — RNAr 16S
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F. PRAUSNITZII DO TIPO A

= Baixas produtoras de butirato

Degradadoras de mucina

Anti-inflamatérias benéficas
Dermatite atépica

Elevadas produtoras de butirato




myBIOME PODE FORNECER-NOS INFORMAGOES SOBRE:

DIVERSIDADE MICROBIANA: Esta

utilizada por membros da comunidade cientifica para comparar os resultat

ninada pelo indice de Shannon, uma medida da diversic

)S ao longo do tempo, e que
: 05 diferentes tipos e nimero de espécies bacterianas que fazem parie do nosso microbioma
intestinal. Uma diversidade microbiana elevada ou dentro do mtervalo con5|derado normal esta
associada a um bom estado de saude. Uma dieta v

fruta egetais, cereais integrais e frutos secos pode a

Identificacao de bacterias

base na evidéncia cientifica.

POTENCIAL DIGESTIVO: A analise fornece informa

bre o potencial de digestao de componentes

como fibras e proteinas
COMPOSICAO DA AMOSTRA: A maior parte do DNA presente nas fezes ( aproximadamente 99%) provém
de microorganismos, enquanto apenas uma pequena quantidade (aproximadamente 1%) & DNA humano. O

myBIOME fornece informacoes sobre a percentagem dos principais grupos de microorganismos que
habitam o intestino (bactérias, Archaea e eucariotas (fungos e parasitas)), e também de novo DNA (nao

identificavel) e do DNA humano contido na amostra. Mais de 4% do DNA humano pode ser um
marcador indireto de inflamacao intestinal.

METABOLITOS MICROBIANOS: Sac

potencial metabdlico para produzir ou consumir 0S MEe

os funcionais que fornecem o
desenvolwmento de
certas doencas, ou os metabolitos associados a efeitos beneflcos para a saude

) guantificados os genes ba

abolito
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MICROORGANISMOS EUCARIOTAS: Reporta a presenca de

Importantes para a saude.

RECOMENDAGOES NUTRICIONAIS: O re
personalizadas, com base nos resultados ob

utilizacac

ecnologia avang
intestinal,

compoOem. para além de forn

forne

saudavel.

Pontos chave

O dnico teste que permite realizar uma analise metagenomica de todos os
genes das bacteérias que povoam o intestino.

Oferece uma classificacao taxonomica mais informada tanto em termos
qualitativos como quantitativos.

Consegue detetar bactérias, archaeas, eucariotas (fungos, leveduras e
parasitas).

Mede o potencial das bactérias presentes no intestino para produzirem
metabolitos e vitaminas, que desempenham fungdes cruciais para a saude.
Fornece recomendagbes nutricionais personalizadas, com base nas
necessidades bacterianas especificas de cada individuo.
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