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A mikrobiom

A mikrobiom az emberi
testben €l szimbionta,
kommenzalista, €s patogén
mikroorganizmusok, fékent
baktériumok, alkotta

dkoldgiai rendszer.

Mouth Ear canal

Esophagus Nasopharynx

Stomach

Oropharynx

Small intestine

Penis

Large intestine

SOURCE: N. FIERER ET AL./ ANNU. REV. ECOL. EVOL. SYST. 2012

Il Actinobacteria
I Firmicutes
Bacteroidetes
[ Proteobacteria
Fusobacteria
% Other



Funkciondlis metagenomika

Amplikon szekvendlds vs.
Metagenomika

az élélénykdzosség DNS-e

e &

A fajosszetétel és Szekvenalds alapu
abundancia profilozasa: metagenomika:
szekvenalas megszekvenaldsa
Egyezés keresése 16S Genom Osszeszerelés,
adatbazisban Referencidhoz illesztés,
Annotacio
A mikorbiom faj- A kbzosség funkcidjdnak
dsszetételének meghatdrozasa,
meghatarozasa Teljes genomok
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Hogyan vizsgdljuk egy minta taxondmiai diverzitdsdt?

Amplikon szekvenalds = DNS barkodolds = Marker gén metagenomika

e LOkusz, melynek elég |0 a felbontdsa a vizsgalt taxonok azonositasahoz.

e Legyen standard, hogy a szekvencidkat meglévd adatbazisok

(SILVA, Greengenes, stb.) segitségével be tudjuk azonositani.
e Baktériumok és Archedk: 16S rRNS és 23S rRNS

e FEukariotdk: 18S és 28S rRNS, ITS régio, citokrom oxidaz |, rbcL, stb..
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Sample Barcode Primer Sequence
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16S rRNA Gene Variable Regions

A taxondmiai besorolds szintje (torzs, faj, csalad) figg a megszekvenalt
konzervativ régioktol (egyszerre tobbet is lehet)

Chakravorty, et al. 2007. A Detailed Analysis of 16S Ribosomal RNA Gene Segments for 5
the Diagnosis of Pathogenic Bacteria. J Microbiol Methods 69 (2): 330



Munkamenet

[ Biological sequence X ] OTU_1 0 428

| Biological sequence Y l
| ! OTU_2 306 323

Chimera formed from X and Y

Mind&séqg ellendrzés,

sz(rés, kimérdk Abundancia tdblazat
eltavolitasa |étrehozdsa

Szekvendldsi OTUk létrehozdsa, Vizualizacio,
eredmény: fastq file taxondmiai besorolds adatelemzés:
Alfa-, Béta

@HISEQ2500:282:1:1101:1220:1944 1
ATCGGATCG...
+

<G.<G<AGGIl...

diverzitds, stb.

@ centroid sequence
@© member sequence



OTUK

Amplifikacios (PCR) vagy
szekvenaldsi hibak

— fals modon novelik az egyedi
(unikalis) szekvenciak szamat

A hasonld szekvencidkat
0sszevonjuk

— egy OTU-ba
o  Operational Taxonomic Unit

o 1reprezentans szekvencia képviseli az

OTUt

sample amplicon reads _ OTUs
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| ,\) Abundancia tdbldzat

Untreated 1 Untreated 2 Untreated 3
Otu00001 7 5853 1498
Otu00002 0 455 38
Otu00003 1759 4716 4686
Otu00004 0 0 0
Otu00005 1214 189 998
Otu00006 314 226 254




Abundance

Coriobacteriaceae
Bifidobacteriaceae
Streptococcaceae
Lactobacillaceae
Enterococcaceae
Bacillaceae
Staphylococcaceae
Veillonellaceae
Acidaminococcaceae
Ruminococcaceae
Lachnospiraceae
Peptostreptococcaceae
Eubacteriaceae
Clostridiaceae
Christensenellaceae
Defluviitaleaceae
Erysipelotrichaceae
Enterobacteriaceae
Aeromonadaceae
Pasteurellaceae
Rhodospirillaceae
Alcaligenaceae
Desulfovibrionaceae
Synergistaceae
Fusobacteriaceae
Porphyromonadaceae
Rikenellaceae
Prevotellaceae
Bacteroidaceae
Verrucomicrobiaceae
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Abundance
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Bacteroidaceae
Veillonellaceae
Enterobacteriaceae
Enterococcaceae
Clostridiaceae
Streptococcaceae
Bifidobacteriaceae
Coriobacteriaceae
Acidaminococcaceae
Lactobacillaceae
Lachnospiraceae
Erysipelotrichaceae
Fusobacteriaceae
Peptostreptococcaceae
Porphyromonadaceae
Rikenellaceae
Ruminococcaceae
Pasteurellaceae
Alcaligenaceae
Prevotellaceae
Desulfovibrionaceae
Bacillaceae
Rhodospirillaceae
Christensenellaceae
Verrucomicrobiaceae
Defluviitaleaceae
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Alfa diverzitdsok

AMPs ABs
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Kintses B*, Méhi O*, Ari E*, .. Papp B & Pal C (2019) Phylogenetic barriers to horizontal transfer of
antimicrobial peptide resistance genes in the human gut microbiota. Nature Microbiology, 4(3):
447-458.



Béta diverzitdsol ’
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Abundance

/. —
©8 888 More
-2 g abundant
ABs AMPs -
— — —_— — — —_—
N N ‘(\% % &
SIS ST N & > \
&0& (ﬁc}\ e}oQ o‘\\o'\" \%\\Q Q’{b(\{b e(\QJo q{b(\{b (Q\\.\) e}(g@ \,\6\
o N h Iy
«Q} &\\6\ Q\Q« (QQ Oé\\ (; Qd‘) 0\* (,\6 Q@o

iiF

B
[

Coriobacteriaceae 3 Actinobacteria
Bifidobacteriaceae
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Lactobacillaceae
Enterococcaceae
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Staphylococcaceae

Veillonellaceae :l

Acidaminococcaceae
Ruminococcaceae
Lachnospiraceae
Peptostreptococcaceae
Eubacteriaceae
Clostridiaceae
Christensenellaceae
Defluviitaleaceae
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Less
abundant

Firmicutes

Erysipelotrichaceae

Rhodospirillaceae

Proteobacteria

Alcaligenaceae
Desulfovibrionaceae
Synergistaceae

Enterobacteriaceae
Aeromonadaceae
Pasteurellaceae

Synergistetes

Fusobacteriaceae ISR V]
Porphyromonadaceae .
Rikenellaceae Bacteriodetes

Prevotellaceae
Bacteroidaceae
Verrucomicrobiaceae

Verrucomicrobia

13



Munkatdrsak

Szegedi Bioldgial

Kutatokdzpont:
e Kintses Balint
e P3|l Csaba
e Papp Balazs
e \/asdrhelyi Balint

Kollobordtorok

Szegedi Tudomanyegyetem,
. sz Belgyogyaszati Klinika:

e Prof. Molndr Tamas
e Balint Anita

e Rutka Mariann

14






