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Postep w dziedzinie sekwencjonowania nastepnej generacji zapoczatkowat bardziej szczegdtowe
badania ludzkiego mikrobiomu. Metoda ta pozwolita na jednoczesne sekwencjonowanie wielu
probek, co obnizylo koszty, a takze zbadanie frakcji mikroorganizméw, ktore wczesniej nie

mogly by¢ badane ze wzgledu na trudno$ci w hodowli.

Podczas trwania tego projektu, od pacjentow Pracowni Endoskopii Wojewddzkiego Szpitala
Specjalistycznego, podczas badania gastroskopii pobierany byt wycinek czesci odzwiernikowej
zoladka. Od pacjentow pobierana byta takze krew do dalszej analizy pojedynczych mutacji
nukleotydowych. Informacje o pacjentach zostaly zebrane podczas wywiadu poprzedzajacego
badanie, a takze za pomoca bazy danych medycznych Asseco Medical Management Solutions
(AMMS). Po wyizolowaniu DNA z probek, zostaty one zsekwencjonowane za pomocg aparatury
[llumina NextSeq550 oraz lon Torrent Personal Genome Machine. Dane ze wszystkich rodzajéw

analizy zostale ustandaryzowane i1 przeznaczone do analizy statystyczne;.

Analiza statystyczna sktadnikow bakteryjnych i choréb sklasyfikowanych w Migdzynarodowe;j
Statystycznej Klasyfikacji Choréb ICD-10 ujawnita czternascie korelacji. Analiza statystyczna
komponentow bakteriofagowych ujawnita trzy korelacje z chorobami sklasyfikowanymi w ICD-
10. Trzynascie pojedynczych mutacji nukleotydowych, jest powigzane ze statystycznie istotnymi
zmianami w roznorodnosci mikrobiomu. Sze$¢ polimorfizméw nukleotydowych zostato
powigzanych z obecnos$cig bakteriofagow z rodzin Kayvirus, Punavirus, Lambdavirus oraz
Teseptimavirus. Warianty pojedynczych nukleotydow wystepujace w patogenach zwigzanych z
zapaleniem btony $luzowej zotagdka moga zmieniaé caty sktad mikrobiomu i1 predysponowac
okreslone gatunki do wzrostu, co skutkuje dysbiozg. Obecnos¢ specyficznych alleli w genach

moze promowac¢ wzrost bakterii poprzez uposledzenie funkcji genow, w ktérych wystepuja.

SNP znalezione w patogenach zwigzanych z zapaleniem btony §luzowej zotadka moga wptywac
na sktad mikrobiomu i predysponowac¢ okreslone gatunki do wzrostu, co skutkuje dysbiozg i

rozwojem stanow chorobowych.



