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Piattaforma sviluppata a disposizione della salute che fornisce un punto di riferimento nella

consulenza genetica e della nutrizione umana, riducendo la distanza tra professionisti e pazienti

An innovative platform, A bridge towards high quality
where doctors meet professiona| counse|ing
their patients
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Primo analisi del microbioma

intestinale in Italia (2015).

Mediante il sequenziamento del
gene 16S o ITS2 rileva lo stato di
disbiosi riuscendo a correlare

con lo stile di vita e nutrizione.

Tassonomia, metabolismo e
funzioni sistemiche del

microbioma intestinale.

Professionisti Collaboratori:
commenti personalizzati,
aggiornamenti e consulenze per

l'interpretazione del referto.




Microbioma

Indice di biodiversita

Indice di disbiosi

Phyla batterici principali

Batteri rari / benefici / patogeni
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Micobioma

Percentuale phyla fungini
Abbondanze relative dei taxa fungini
Rapporto Basidiomycota / Ascomycota
Generi fungini rilevanti

Miceti clinicamente rilevanti




Famiglie batteriche
principali

Le famiglie batteriche sono
raggruppamenti di generi microbici
che mostrano una funzione
relativamente simile e studiata nel
microbiota intestinale umano.

Lintervallo di riferimento &
rappresentato dai box verde scuro e
verde chiaro e dalle linee laterali. |
valori degli intervalli e dei dati sono
descritti a destra di ogni box.
L'asterisco (*) ed il colore rosso
indicano un valore fuori range. Ogni
box verde del grafico mostra una
linea tratteggiata nel punto in cui é
pit probabile trovare il dato dei

soggetti sani.

Ogni punto indica la percentuale
con la quale una determinata
famiglia batterica & presente sul
totale dell'ecosisterna batterico del
campione. Le famiglie identificate
da un punto rosso possono
costituire un elemento di disbiosi
poiché sono presenti con
un‘abbondanza superiore o inferiore
rispetto ai parametri considerati per
i controlli sani, mentre le famiglie
che rientrano nei parametri sono
rappresentati da un punto blu.
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Stima del
potenziale

Funzione Metabolica Carenza << Optimum >> Eccesso

metabOliCO Acido Butirrico

| batteri intestinali producono
diverse molecole rilevanti per la
salute, tra cui gli acidi grassi a catena
corta (butirrato, acetato,
propionato) per l'energia e la
protezione dellintestino, l'acido
lattico per lo scudo intestinale e il
lipopolisaccaride per l'allenamento
del sistema immunitario.

Acido Acetico

Acido Propanoico

La freccia stima l'efficienza

metabolica del microbiota Acido Lattico
intestinale nelle principali funzioni

fisiologiche in cui € coinvolto: il

verde se l'attivita & ottimale, il giallo

se in leggero eccesso o carenza o il Acido Solfidrico
rosso se eccessivamente alta o

carente.

NB: Il test non effettua un‘analisi Lipopolisaccaride
quantitativa dei metaboliti, ma
esprime esclusivamente il potenziale
del microbiota rispetto a determinate
attivita metaboliche.

Attivita Mucolitica

Attivita Proteolitica

VEDRPEPD,
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CHR YSALUS Processati 27.000 campioni

é Analisi delle variante genetiche (SNPs /

polimorfismi)

SNP che contribuiscono a tratti complessi e

sono usati come marcatori biologici

AP

Predisposizioni genetiche studiate

. . éCHRYSALUS Nutrition
scientificamente
Unravel your DNA

Report Nutrition + Active-Aging
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Bead-based microarray technology

Global Screening Array
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M Biological process
Body measurement

W Cancer
Cardiovascular disease or measurement

M Digestive system disorder
Hematological measurement
Immune system disorder
Inflammatory measurement

M Lipid or lipoprotein measurement
Liver enzyme measurement

B Metabolic disorder
Neurological disorder

B Other diseases, measures and traits
Response to drug

Figure 7: NHGRI Disease Categories— Infinium GSA-24 v1.0 BeadChip clinical
research content features over 7000 markers across 20 disease categories based

on the NHGRI database.

lllumina GSA Datasheet

ChrySalus Custom Content

~ 2000 SNPs correlati con la salute e benessere

Methylation Arrays

Livello di metilazione di oltre 930.000 siti di metilazione in
tutto il genoma umano alla risoluzione di un singolo
nucleotide




Nutrition

Lattosio

Celiachia

Istamina

Carboidrati

Lipidi

Caffeina

Vitamine

Omocisteina

Capacita Antiossidante
Capacita Detossificante
Risposta Inflammatoria

CHR Y/SALUS

Unravel your DNA
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Active-Aging

Sarcopenia
Osteoporosi

Lesioni articolari
Tolleranza allo Stress
Memoria

Funzioni Cognitive
Stress Ossidativo
Glicazione
Skin-aging
Immunosenescenza
Inflammaging



PANORAMICA DI RISULTATI

Nutrition

Carboidrati

Colesterolo HDL

Colesterolo LDL

Massa Corporea

Metabolismo dell'omocisteina

Predisposizione alla Celiachia

Intolleranza al Lattosio

Vitamina D

Vitamina E

Stress Ossidativo

Capacita Detossificante - Fase |

Capacita Detossificante - Fase Il

Inflammaging

Elevata predisposizione alla sensibilita ai carboidrati

Livelli di colesterolo-HDL piu alti

Livelli di colesterolo-LDL piu alti

Predisposizione intermedia all'aumento del peso corporeo

Predisposizione a livelli intermedi di omocisteina

Varianti identificate

Alta predisposizione all'intolleranza al lattosio

Bassa predisposizione ai disturbi correlatia BMD

Predisposizione a livelli bassi di vitamina E

Risposta antiossidante protettiva

Metabolizzatore lento di fase | - minore attivita del CYP1A2

Metabolizzatore rapido di fase Il - maggiore attivita COMT

Risposta infiammatoria media



PANORAMICA DI RISULTATI

Active Aging

Analisi

Sarcopenia

Osteoporosi

Lesioni alle Articolazioni

Tolleranza allo Stress

Memoria

Funzioni Cognitive

Inflammaging

Immunosenescenza

Stress Ossidativo

Glicazione

Skinaging Chrono

Skinaging Photo

Risultato

Commento

Bassa predisposizione alla sarcopenia

Bassa predisposizione all' osteoporosi

Predisposizione intermedia a lesioni delle articolazioni

Predisposizione intermedia allo stress

Alta predisposizione

Attivita COMT e livelli di dopamina intermedi

Risposta infiammatoria media

Alta predisposizione allimmunosenescenza

Risposta antiossidante protettiva

Predisposizione intermedia alla glicazione

Predisposizione intermedia al chrono-aging

Predisposizione bassa al photo-aging




i ogni sezione

Componenti
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\ Predisposizione a

MEMORIA
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Il modo in cui percepiamo il mondo che ci circonda attraverso i nostri sensi e
immagazzinato brevemente dalla memoria sensoriale, che poi trasferisce le
informazioni nella memoria a breve termine, che a sua volta le trasferisce alla working
memory (memoria di lavoro). La corteccia cerebrale e coinvolta nella working memory,
un sistema di capacita che consente l'archiviazione temporanea e la manipolazione
continua delle informazioni necessarie per eseguire compiti complessi come la
comprensione, l'apprendimento e il ragionamento.

D'altra parte, |la memoria a lungo termine é un archivio avente capacita quasi illimitata,
ci consente di memorizzare informazioni per periodi di tempo pil lunghi ed & composta
da memoria esplicita e implicita. La memoria esplicita si riferisce allinformazione che
viene evocata coscientemente e include la memoria episodica e semantica. La memoria
implicita comprende tutti i ricordi inconsci, nonché determinate abilita e capacita. La
memoria episodica richiede lippocampo e la corteccia adiacente, ed implica la
consapevolezza cosciente delle esperienze personali che si verificano nella vita
quotidiana come ricordare fatti, eventi, persone e oggetti.

La clusterina ha un'azione protettiva sul cervello. Il gene che la codifica presenta una
variante genica (rs11136000), il cui allele T sembra avere un effetto protettivo contro la
perdita di memoria. La proteina PICALM agisce nelle sinapsi, connessioni fra le cellule
del cervello, ed & coinvolta nella formazione della memoria. L'allele A del polimorfismo
rs3851179 del gene PICALM é stato associato a un miglior funzionamento cognitivo ed
ha una funzione protettiva contro la perdita della memoria.

Il tuo risultato

Livello di | Bassa v
protezione | predisposizione GEEE e

Rischioso Protettivo

88%

Bassa predisposizione: | tuoi dati
genetici evidenziano che la maggior
parte delle tue varianti geniche prese in
considerazione in guesto test hanno un
effetto protettivo sul mantenimento
delle funzionalita cognitive legate alla
memoria.

Introduzione
Generale

Informazioni
Genetiche

Risultato
Genetico

Informazione
pratica



Intolleranza all'istamina

Importante nella risposta infammatoria e autoimmune. Il
livello interno di istamina dipende da un equilibrio tra la sua
produzione endogena, I'acquisizione con gli alimenti e la sua
degradazione.

DAO (Diamino Ossidasi) ridotta con allele T

DAO

rs10156191 CcC <)

Sintesi dell'istamina

Diversi batteri producono istamina o ne sono influenzati,
partecipando positiva o negativamente alla modulazione di
attivita fisiologiche.

Funzione Enzimatica Optimum > Eccesso
Sintesi Istamina ’ >



Prospettive Future

e Tecnologia basso costo per siti metilazione umana

e Analisi predisposizioni genetiche correlate con lo sport

e Analisi predisposizioni genetiche correlate con IBD e IBS

e Analisi sierologiche correlate con la permeabilita intestinale (ELISA assay)
e Report basato su Metagenomica

e Sviluppo di nuovi indici di analisi dello stato di salute

e Analisi del microbioma vaginale e della pelle



Recap servizi

Sequenziamento sanger
Autenticazione linee cellulari
Metagenomics

Transcriptomics
Whole-Genome-Sequencing
Metabarcoding 16S, ITS, 18S, COI
Exome-sequencing

Long-read sequencing (Minlon)
Bioinformatics

Progetti custom

Contatti

Ricerca

www.bmr-genomics.it

bmr@bmr-genomics.it

SalusNet

salusnet.eu

info@salusnet.eu
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