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Abstract 
 
I progressi e le applicazioni delle tecniche analitiche nella ricerca medica moderna sono 
notevolmente progrediti negli ultimi decenni [1]. 
Nell'ambito della metabolomica, la spettroscopia di risonanza magnetica nucleare (NMR) e la 
spettrometria di massa (MS) stanno apportando significativi contributi nel campo della 
diagnostica e del trattamento delle malattie umane [2]. 
Il metaboloma è l'insieme delle piccole molecole coinvolte nel processo del metabolismo, 
rappresentando lo stadio più a valle della “cascata omica”. I cambiamenti nel metaboloma sono 
il risultato diretto di perturbazioni dovute a fattori ambientali, alla nutrizione o alla presenza di 
patologie. Il metaboloma viene studiato con l'obiettivo di identificare biomarcatori di diagnosi 
e di previsione delle malattie [3] in quanto permette di rivelare i meccanismi e i ruoli dei 
metaboliti nella regolazione dei processi biologici e il loro impatto sui diversi fenotipi umani. 
La metabolomica basata su spettroscopia NMR è stata ampiamente utilizzata per studiare 
l'interazione tra microbiota e ospite, investigando il possibile ruolo del microbioma intestinale 
nella patogenesi di malattie, nel valutare l'effetto della dieta, come anche nell’identificare 
biomarcatori e profili metabolici caratteristici al fine di monitorare i trattamenti clinici. 
Questo tipo di approccio si applica allo studio di diversi tipi di fluidi biologici e può essere 
integrato insieme ad altre scienze omiche tra cui la genomica, la trascrittomica, la proteomica. 
Dato l'ampio numero di features che si ottengono, l'applicazione di specifiche analisi 
chemiometriche risulta essere un passaggio necessario e fondamentale in quanto sono in grado 
di fornire una più chiara interpretazione del dato. 
L'analisi univariata e multivariata (sia supervisionata che non-supervisionata) riduce la 
complessità del set di dati NMR o del set derivante dalla fusione dei dati di metabolomica e 
metagenomica, in modo che sia più facile evidenziare i metaboliti o le unità tassonomiche 
operative (OTU) statisticamente significative, importanti sia per la caratterizzazione del 
fenotipo nonché per l’individuazione di pathways specifici. 
Verrà riportata una panoramica riguardo alcuni studi in cui è stato applicato l’approccio 
metabolomico basato su spettroscopia NMR nella valutazione del ruolo del microbiota 
intestinale in malattie come il diabete di tipo 1, il tumore del polmone [4], la sarcopenia nella 
cirrosi epatica [5]. 
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