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Das mikrobielle CF Metagenom der unteren Atemwege ( kumulative Datensétze) a, b Box Plots der relativen
Haufigkeit (in %) und der absoluten Zahl an DNA Viren, Pilzen, Eu- und Archaebakterien, die in induzierten Sputen

von Pl und PS Kindern (A, 8 — 14 Jahre), Adoleszenten (B, 15 — 24 Jahre) and Erwachsenen (C, > 24 Jahre) nachgewiesen
wurden. c, Die Punkte in der doppeltlogarithmischen Auftragung stellen die Summe an Reads fur einen Phagen und
seinen bakteriellen Wirt auf Genusebene dar. Genera lassen sich anhand von Zahl und Farbe unterscheiden.

Taxonomische Cladogramme der haufigsten Spezies, die

zusammen 95% der bakteriellen Lebensgemeinschaft in der Lunge Bakterielle Lebensgemeinschaften (Top 90%) in der
von Pl (a) und PS (b) Patienten ausmachen. Die Kreisflache Lunge (von links nach rechts) gesunden (FEV1 > 90%)
ist proportional zum Logarithmus der durchschnittlichen Abundanz in  mild (FEV1 70 -90%), maRig (FEV1 50-70%),

den untersuchten Proben. Die Hohe der Segmente kennzeichnet die  schwer (FEV1 30-50%) und schwerst (FEV1 < 30%)
Abundanz von Genera und Phyla in der gesamten Kohorte, die in betroffenen CF Patienten.

den drei Innenkreisen in den drei Altersgruppen nach Farbintensitat

differenziert wird (Erwachsene grin, Adoleszente violett, Kinder oliv). ¢ gerung:

a, S. parasanguinis; b, S. salivarius; c, S. oralis; d, S. mitis; e, S. pneumoniae; f, S. thermophilus; g, S. sanguinis; h, Mukoviszidose e.V., Projekt-Nr. 1206
S. pseudopneumoniae; |, S. gordonii. BMBF, Deutsches Zentrum firr Lungenforschung am Standort BREATH




