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Definitionen 

 

  

Was und wo? 

• Bakterien, Archaeen, Viren/Phagen, Hefen/Pilze, 

Protisten, Würmer, Parasiten etc... 

• am ganzen Körper: wo man auch sucht, findet man 

Mikroorganismen... 

“microbiome”: Gesamtheit der Mikroorganismen, inklusive 

ihrer Genome, Proteome und Metabolome  

 

“microbiota”: Ansammlung von Mikroorganismen, 

definiert durch ribosomale oder andere Marker-Gene 
 

(Marchesi und Ravel, 2015; Whiteside et al., 2015) 
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  Genom vs. Mikrobiom 

 

23T Gene    3.3 Mio Gene 

   1014 Bakterien 

   1-2 kg mikrobielle   

   Biomasse (Mensch) 

Komplexität 
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Lumen Mukosa 

Mikrobiom 

Epithelium 

Nahrung 

IgA 

Macrophage/ 

dendritic cell 

Macrophage/ 

dendritic cell 

Lymphocyte 

Inflammatory 

response 

SCFA´s 

Vitamine 

Metabolite 

Immunomoduline 

Mikrobiom des Verdauungstraktes 

Vorteile für den Wirt 
 

Metabolismus: 
 

- Nährstoffaufnahme und 

Umwandlung 

- Vitamine 

- Detoxifizierung 

- Unterstützung der  

 Darmmotilität 

 

Schutz: 
 

- Aktivierung des 

 Immunsystems 

-  Antimikrobielle 

 Effekte 

- Barriere gegen 

pathogener Spezies 
 

Vorteile für die 

Mikrobiota 

Nahrungsangebot 

Habitat 

Schutz vor Feinden 

4 



M. Rajilic-Stojanovic & W. M. de Vos (2014) The first 1000 cultured species of the human gastrointestinal microbiota. 

FEMS Microbiological Reviews. 38:996-1047. 

Phylogenie 
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Bacilli – Bacillales, Lactobacillales etc. 

Clostridia – Clostridiales etc. 

Erysipelotrichia - Erysipelotrichales 

Negativicutes – Acidaminococcales, 

 Selenomonadales, 

 Veillonellales 

Unclassified Firmicutes 

etc. (75127 taxonomy entries) 



A. D. Kostic et al. (2013) Exploring host–microbiota interactions in animal models and humans.  
Genes Dev. 27:701-718 

Diversität 

27:701–718 
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einfaches System (Mensch, Schwein, Hund) 

Diversität 

Donaldson et al. 2015 Nat. Rev. Microbio. 
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Looft et al. 2014 ISME J. 

einfaches System (Mensch, Schwein, Hund) 

Videnska et al. 2013 

BMC Vet. Res. 

Lactobacillaceae 

aviäres System (Huhn, Pute, Ente) 

Diversität 

Mao et al. 2015 Sci. Rep. 

multiples System (Wiederkäuer) 



Metabolisches 

Inventar der 

Mikrobiota 

Aktive Phyla und 

exprimierte Proteine 

Phylogenetische 

Struktur und 

mögliche Funktionen 

DNA Protein 

Metagenomics 

Metaboliten 

Wer ist da? Wer ist aktiv? Was wird gemacht? 

RNA 

Meta- 

proteomics Meta- 

metabolomics 

Meta-

transcriptomics  

Phylotyp 

Phänotyp 
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Nukleinsäure Extraktion 

Verschiedene Protokolle:  

 Lyse der Zellen (mechanisch, chemisch) 

 DNA/RNA Aufreinigung 

In Mikrobiota Forschung des Nutztieres gibt es kein einheitliches Protokoll! 

Vergleichbarkeit der Ergebnisse !? 
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Test von Extraktionsprotokollen und variablen Regionen 

Burbach K. et al. (2016) MicrobiologyOpen 5(1): 70–82 

Phylogenetische Zusammensetzung der Kotprobe 

Empfehlung: Protokoll von FastDNA™ SPIN Kit for Soil (MP Biomedical). 

Beide variable Regionen eignen sich für die phylogenetische Analyse der Mikrobiota. 

V1-V2                         |                        V5-V6 
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Variabilität des Mikrobioms 

Borda D. et al. in Vorbereitung 
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Variabilität des Mikrobioms 

Borda D. et al. in Vorbereitung 
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Dynamik des Mikrobioms 

Videnska P. et al. (2014) PLoS ONE 9(12): e115142 

Alterung Diät 

Wie schnell passt sich das Mikrobiom 

einer experimentellen Diät an? 
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Metabolisches 

Inventar der 

Mikrobiota 

Aktive Phyla und 

exprimierte Proteine 

Phylogenetische 

Struktur und 

mögliche Funktionen 

DNA Protein 

Metagenomics 

Metaboliten 

Wer ist da? Wer ist aktiv? Was wird gemacht? 

RNA 

Meta- 

proteomics Meta- 

metabolomics 

Meta-

transcriptomics  
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Dynamik des Mikrobioms 

Fütterungsversuch mit Schweinen (16 Wochen alt) 

Kotprobenahme in den ersten 4 Wochen der Umstellung: 7 Zeitpunkte 

Analyse des Metaproteoms: ∑ 9500 bakterielle Proteine  

Tilocca B. et al. in Vorbereitung 
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Wochen  

4      3      2 1           0

    

 



Dynamik des Mikrobioms 

Fütterungsversuch mit Schweinen (16 Wochen alt) 

Kotprobenahme in den ersten 4 Wochen der Umstellung: 7 Zeitpunkte 

Analyse des Metaproteoms: ∑ 9500 bakterielle Proteine  

Tilocca B. et al. in Vorbereitung 
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Wochen  

4      3      2 1            0

    

 

Start Balance 

Anpassung 

1521 1927 

595 

13 

641 596 

4380 

Anpassung des Mikrobioms an 

Ration sehr dynamisch, stabil erst 

nach 3-4 Wo. (oder noch länger?)  



Lumen Mukosa 

Mikrobiom 

Epithelium 

Nahrungs

-reste 

IgA 

Macrophage/ 

dendritic cell 

Macrophage/ 

dendritic cell 

Lymphocyte 

Inflammatory 

response 

SCFA´s 

Vitamine 

Metabolite 

Immunomoduline 

Funktionen des Mikrobioms 

Vorteile für den Wirt 
 

Metabolismus: 
 

- Nährstoffaufnahme und 

Umwandlung 

- Vitamine 

- Detoxifizierung 

- Unterstützung der  

 Darmmotilität 

 

Schutz: 
 

- Aktivierung des 

 Immunsystems 

-  Antimikrobielle 

 Effekte 

- Barriere gegen 

pathogener Spezies 
 



Inositol-hexaphosphat (InsP6) 
Bestandteil in Pflanzen (Getreide) 

× Nicht direkt verfügbar, geringe endogene 

Phytaseaktivität 

Mikrobielle Phytasen: 

 InsP6  InsP5, InsP4, InsP3 + P 

Ausnutzung des Futterangebotes – Bsp. Phosphor 

Funktionen des Mikrobioms - Broiler 

Veränderung des Mikrobioms bei unterschiedlichen P und Phytasezugaben? 

Mikrobiota (16S rDNA Sequenzanalyse) und Metaproteom entlang des 

Gastrointestinal Traktes im Broilern: 
 

+/- anorganischem Phosphor (BD+/BD-)  
 

 +/- 
 

Phytasezugaben (0, 500, 12500 U)  21 



Ausnutzung des Futterangebotes – Bsp. Phosphor 

16S rDNA Sequenzanalysen 

Witzig M. et al. (2015) PlosOne. 10(11):e0143442  22 



Ausnutzung des Futterangebotes – Bsp. Phosphor 

Tilocca B. et al. eingereicht 

Metaproteomische Analysen des Caecum 

Phosphor-Limitation: 

↑ Proteine der Lactobacillaceae (f) 

 

Proteine deuten auf ein 

gestresstes Mikrobiom hin 

(Chaperonine, Transporter etc.). 
 

--------------------------------------------- 
 

Gute Phosphor-Verfügbarkeit: 

↑ Proteine der Bacteroidaceae (a), 

 Ruminococcaceae (e) 

 

Proteine zeigen ‚normale‘ 

mikrobielle Zustände. Viel C-

Transport und Wachstum. 

BD+ 

BD+12,500 

BD- 

BD-12,500 

BD-500 
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Mikrobiota Forschung in der Zukunft 



Mukosa-assoziertes Mikrobiom:  Schnittstelle zum Wirt 

Mikrobiota Forschung in der Zukunft 

Digesta Mucosa 

Wiederkäuer 

Mao et al. 2015 Sci. Rep. 

Digesta Mucosa 

Broiler - Ileum 

Borda D. et al. in Vorbereitung 
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Mikrobiota Forschung in der Zukunft 

Verständniss zur Interaktion  

-> innerhalb der Mikrobiota 

-> zwischen Mikrobiota und Wirt 

-> zwischen Mikrobiota und Futter 

 

zur Unterstützung des Tierwohls, 

Ressourcenschonung (Futtermitteleinsatz), 

Klimaschutz, Identifizierung neuer Enzymfunktionen  

 

 

 

 

‚some important points to remember‘ 
Standardisierung der experimentellen Arbeiten 

Betrachtung des Einzeltieres 

Kombination der Methoden 



Vielen Dank für ihre Aufmerksamkeit! 


