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Kurzzusammenfassung:

Als ein weiterer Faktor bei der Entstehung von Adipositas und assoziierten Erkrankungen des
Stoffwechsels haben sich neben genetischen Faktoren und Umwelteinflissen die
Mikrobiota-Gemeinschaften im Darm herausgestellt. Dies eréffnet neue Moglichkeiten der Diagnose und
therapeutischen Intervention. Als eine wichtige Voraussetzung fur die Entwicklung von Strategien der
gezielten Beeinflussung von Mikrobiotagemeinschaften (durch Antibiotika, Prabiotika und Probiotika) und
fur deren Verwendung als diagnostische Marker bendtigen wir ein verbessertes Verstandnis der natirlichen
Variabilitat der Mikrobiotazusammensetzung und deren Interaktion mit dem menschlichen Organismus.
Das MicrObes-Projekt vergleicht die phylogenetischen und funktionellen Charakteristika der
Darm-Mikrobiotagemeinschaften in normal- und Gbergewichtigen Individuen dreier verschiedener
Altersgruppen (Kinder, junge Erwachsene und Senioren). Anhand von 16S rRNA-basiertem Fingerprinting
der Mikrobiotagemeinschaften sowie eines Sequenz-basierten Genomvergleichs werden phylogenetische
und funktionelle Signaturen fiir den "adipdsen" gegenlber "normalen" Phanotypus identifiziert werden.
SchlieBlich will das Projekt Zusammenhange zwischen der Mikrobiotazusammensetzung und
Stoffwechsel-bezogenen klinischen Kennwerten sowie mit Erndhrungsgewohnheiten und dem Lebensstil
beleuchten.
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