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1. UVOD

1DNRQ | DYUAHWND 3URMHNWD OMXGVNRJ JHQRPD 1Q
ljudskog genoma nije dovoljno zd D] XPLMHYDQMH OMXGVNH ELRORJLMH EX
PLNURRUJDQL]DPD NRML ALYH QD L X OMXGVNR maWudskiHOX L ]C
ALYRW 6WRJD VX |JDSRpHOL QRYL SURMHNW NRMHPXMH IRNX"
NRML QDVWDQMXMX JDVWURLQWHVWLQDOQL W UDRNPD.PpIRYDIMHN
.DNR EL VH EROMH UD]XPMHOD QMLKRYD XORJD YHOLNL EURM
mikrobiom, koji su mikroorganizmi korisni, a kopotencijalno aWHWQL ]D GRPDULQD V
uzrokovati bolesti.

8 RYRP UDGX XNUDWNR MH REMDA&Q K Hj@zha RuskcfaHY QD P
PLPEHQLFL NRMLSRWMHPXRYD MG Utd {GHPILR) RROHWWYBQMD |
mikrobiote.'DQD&Q ML WakNj@Bl€kRaminalata i tehnikRPRIXGLR MH JQDQVWYt
GHWHNFLMX L LGHQWLILNDFLMX UD]QLK EDNWHULMVNLK YU\
uvjetima WH UD]XPLMHYDQMH QMLKRYLK XORJD X HKQRiRDOQRP UL
RVRED VDVWDY FULMHYQH PLNURELRWH UHODWLYQR MH VWD
uslijed UD]JOLPLWLK pPpLPEHQLND SRSXW SUHKUDQH L RNROLQH
GRPBDRLRURELRP RPRJXiUDYD RWNRIGYWHYMB L KD \EVD X SVOIMUH. @1 R W
SRYH]DQRVW V RGUHVH QX PEEROHIRWIWPID PRIXUQRVW SUHYHC

manipulacijom crijevnog mikrobioma ili promjenom prehrane.

Cilj ovog radabio je obrada E L R O Railatak u Microsoft Excelu te automatnje i
SRSXQMDYDQMH SUHGORANRYHGHQURWRHWHRYBXFIBUDQMH
,OOXPLQD OL6HT XUHYyDMD QDNRQ pHJD VX i ¥MRGDFEXREUDYHQL
NRML VX VOXaL O lprddoaSNeDBIXrQsdfDWdDIQ kbjH jeposlansvakom ispitaniku.
'RELYHQL L]YMHAWDML SUXaDMX VYDNRP LVSLWDQLNX XYLG X
WDNVRQRPVNLP UD]JLQDPD WH QMLKRY ]QDpDM



2. TEORIJSKI DIO
2.1.CRIUEVN $ 0,.52%,27% y29-(.$

Ljudsko tijelo jeekosustav koji se sastoji od ljudskih stanica i trilijuna mikroorganizama
ko NRORQL]JLUDMX FLMHO®I: @M D \ANXK RyEvEApHDOgR st Dt EStiEAMIR
trakt SRMDP APLNURS Is® Wddé mikroorganizme (arheje, bakterije, eukariotske
mikrobe viruse i bakteriofage) ko VH QDOD]H QD RGUHYHQRRM&kEHV WX N
gastrointestinalni trakt GRN VH SRMDP APLNURELR RiokipeeQdenttskeQD JEL!
informacijemikrobiote(Valdes isur, 2018) lako VH RYL WHUPLQL pHVWR NRULVWH
naglasiti da nisu sinonim da i treba razlikovati pri upotrebCrijevnu mikrobiotu VDpLQ MDY D M X
mikroorganizmikoji se nalaze wrijevima L aLYH X VLPELR]LlLaMGEARPMX. RPMRA
NRPHQ]DOQLP LOL SULMDWHOMYVNQ P NRINVWHRUOLLMEDFEE MiH U HDY

bakterija.

Gastrointestinalni traktp RY MHWHDG VW DY OMD MHGW K UG VQLDYMIYLHKU ISHS
(250400 m* L]PHYX GRPDULQD RNROLAQLK pLPEHQLNDnL DQWL
SRVSMHd&XMH SURFHVH SUREDYH L DSVRUSFLMH L VOXAL NDF
koloniziraju je. 7LMHNRP NURRWRYMHRRMHVD/VEOYDARL WUDNW SURYH
zajedno s mikroorganizmima) L]LROR&NL XYMHWL SRSXW S+ VDGUADMD
SULGRQRVH UD]OLPpLWLP PLNUREQLP ]DMHGQ LED&IKkKudKR MH QD V
mnogih organa u tijeluy XGVNL JDVWURLQWHVWLQDOQL WUDNW VDG
BURFMHQMXMH VH GD OMXGVNL JDVWURPEQWiddrganizammaO QL W U
(ThursbyiJuge, 2017) SD WDNR KXPDQL PLNURELRP LPD L GR VWRWLQ:
genoma(Rossen isur, 2018) Humani genombroji oko 23 000 funkcionalnih gena, dok
bakterijskih gena ima oko 3 milijun&eni mikroorganizamakodiraju za U D ] © inikiokvie
metabolitekojL VH RWSXaw GR R 2(ap0rbiNjH Y dstribuiraju tijelom tevojim

funkcijama doprinosenetaboliznndoP D UL Q D

Mikroorganizmi koji nastanjuju gastrointestinalni traktelike doprinose ljudskom
zdravlju i dobrobitj a najzastupljenije bakterija normalnom, zdravonprobavnom sustavu
b RY MuHzZNFDmicutesi BacteroidetegsinonimBacteroidota koljena(Yangi sur., 2009) zatim
slijede Actinobacteriai Verrucomicrobia(Jandhyala sur, 2015) Mikroorganizmi imajubrojne



uloge, a neke od njhsu ddOXaH NDR SUHSUHN DatSdéiiR WikrgorgadiRa®a |HU D F L |
SRPDa&X X UD]YRMX LPXQRORA&ANRJ VXVWDYD REOLNXMX FULM
hranjivih tvari i minerala, sintezi vitamina, aminokiselirenzima razgradnji toksina i lgkova te
SURL]JYRGQML NUDW N R O @r@lpshad IctairPfatty qeidkS Q¥ AMVGHaOne GOFA

koje nastajusu acetat, propionat i butirakoje osiguravaju energiju epitelnim stanicama i
SREROMADYDMX LQWHIBR]JYBWRHEBHWGID QB EBPULMHYEGL PLNURI
da promjene u ovoj populaciji mogu imati velike posljedice, korisieOL L aWHWQH SR OMXC
te da na njgovsastavX WM H p % IERER-MQIEL: SDR KWRQYX QD p L Qstarasn&® WD  JH
dobi RVWDOR 6WRJD PRaH GRUL L GR QDUXaDYDQMD PHKDQL
mikrobnog sastava poznatog kao disbi@#aursby i Juge, 20178 VOXpDMX GLVELR]JH L QL
homecstaze, mikroorganizmi mogu izazvati bole€dvi podaci govore koliko je mikrobiota

njezina raznolikostY DAQ D X OdwxnzMINNeBavno visokoproduktivno sekvenciranje

neovisno o kulturi uvelikge SURALULOR UHSHUWR D &EifeiuQ DoprinieloP LNURE L
bollem razumijevanju uloge mikroorganizama u ljudskom tijgdm se samo mali dio
PLNURRUJDQL]DRD PRaH X]JDMD

2.2. FUNKCIJA CRIJEVNE MIKROBIOTE

.OMXpQH ImkpadrganMamna koji nastanjuju ljudski gastrointestinalni trakt
povezane su metaboliznom, regulacipm LP XQROR &N R J \orxgd\paxagends D@ IWpLLWV L
geni unutar mikrobne zajedniassiguravaju veliki broj enzima i biokemijskih puteva koji se
UD]J]OLNXMX RG RaRaRd) iiMrdDiRYjL kastanjujuprobavni sustavGRPDULQD PRJX
stvarati hranjive tvari iz supstratakoG RPDULQ QH PR&H SUREDYLWL 3ULPMHU
nalazL X SRYUUX NDR awWR NMH RHEOM Q D BAGRGIDIFSRHHDBK bsoba
VDGUAL E D BadteroMdddv@ Xoja je sposobnezgraditi ksiloglukan Fermentacijom
XJOMLNRKLGUDWD X GHEHORP FU Lkigehne Xuti@tDovopiddalidacétdd D W N R C
NRMH VX ERJDW L]YRU HQBPUEQHVMX]DDGRRGXDPBLMX LPXQRO
tumorigenezu u crijevim@Shreiner isur, 2015. Acetat proizvode mnoge bakterije dok kod
proizvodnje butirata prevladavapakterijeFirmicuteskoljena a kod propionat8acteoidesvrste
(Rowland isur, 2018) Crijevna mikrobiota bithgg WD N Rttt PALNURQXWULMHQDWD 1|
vitamin K i Y H & lb@ D QiRiDa Bskupine topivih u vodiVitamin K koji je neophodan u
podizanju OLSRSURWHLQD Y L VHigk HlersKy l\WoRrotdinsHDRJ Q@ VQLADYDQMX



kolesterola, anaerobno sintetiziraju bakterijBacteroides fragilis, Eubacteriumentum,
Enterobacteragglomerans, Enterococcus faeciukitamine B5 L % VLQWHWL]LUD LV
crijevna mikrobiota, a djeluju kao koenzimiSRWUHEQL VX |D QRUPDOQR IXQNFI
sustavgRossen sur, 2018)

Nadalje, mikroorganizmi koji nastanjujgastrointestinalni traktELW QL VX X ]Daw
GRPDUOL@Q®IH EDNWHULMH L]JUDYQR LQKLELUDMX SDWRJHQH Q
proizvodnju inhibicijskih tvaripoput bakteriocina i antimikrobnih tvari. Primjerice, komenzalna
bakterijaBacteroides thetaiotaomicrorkoristi ugljikohidrate koje koristi i patoge@itrobacter
rodentumdWR GRYRGL GR NRPSHWLWLYQRJ LVNOMXpLYDQMD SD
NUDWNRODQPDQLK PDVQLK NLVHOLQD NDR a&WR MH EXWLUDW
Salmond#a enterica. / XpHQMHP E D NI O IRjed Rrddzvodi bakterijdBacteroides
thuringiensisizravno se cilja na bacile i klostridije koje stvaraju sperBa MHGDQ RG PHKDOQI
FULMHYQH PLNURELRWH NRML LBDWRJIJHYRMOMH & URLIWRRIGQLMDD
a X pQuiselinu proizvedenu u jetri, a zatishopremljenuu dvanaesnik modificira crijevna
PLNURELRWD X YHOLNL EURM VHNXQGDUQLK &XpQLK NLVHOI
PLPEHQLFL 3RND]|DYYRQMHPGPLNVREDOKMINOMXPpHQLK X NRQYHU
kiselina u sekundarne pogoduje kolonizaciji gastrointestinalnog trakta bakteCijodifficile
(Rolhion i Chassaing, 2016)

-Rda MHGQD YDaQD XORJD FUSREXYQMDRIMMX REERWIH LMH
LPXQRORANRJ QRWHRDPRBDMH L]JPHYyX PLNURED L LPXQRORANRJ
receptorima koji aktiviraju ili inhibiraju signalnegif H NRML PRJX ELWL NRULVQL LO
G R P D (Mikpdbiota se WSRVWDYOMD WLMHNRP URYHQMD L VNORQD I
RNROLA&D |a 8dkdhkBIgoding starostinikrobna zajednicaestabilizia ,VWUDALYDQMD
P L amabkzmikroorganizamdengl.germ free GF) pokazala su dge¢kom ranogpostnatalnog
razdoblaYDaQX XORJX X VDJULMHYDQMX LPXQRORA&ANRJ VXVWDYL
sustava i crijevne mikrobiot&F P L & Hakd postoji razlika i varijantey X P LIgeEprisustva
ikakvih mikroorganizama RNRUHQL FD UV NtarR sta\HjdiR B iZola®RkojiVSUMHpPpDYD
LIODJDQMH PLAHYD PRHaval Roddi kakQko] PLRIBY L N R bM BddinP R U D
.RG WDNY L kKk&arioheYdR o8sutnost crijevne mikrobidi® D GXERN XpLQDN QD V\
i funkcionalniUD]YRM LPXQRORHBABNRW WXYRVRWIMHPH QD IRURLUDQMH



XW M HsEng@ o) CD4 stanicasmanjenuproizvodnju IgAi manje Thl stanicéStrukturne
DEQRUPDOQRVWL ELOH VX QDMXSHpDWOMLYLMH X EOL]JLQL V!
moduliraju razvoj limfnih struktura povezanih s crijevima (er@@utassaiated lymphoid

structures GALTSs). Thl odgovori mogu se obnoviti kolobDFLMRP GRPDULQD UD]
mikroorganizmima, primjericeListeria monocytogeneSRWLpH UD]JYRM 7K NUR] PI
proizvodnju faktora stimulacije T stanica, interleukina(Tibbs isur, 2019) Pokazano je da

bakterije reda Clostridiales, VHIPHQWLUDQH ILODPHQWR]QH EDNWHULI
GLIHUHQFLMDFLMX PXNR]JQLK 7K VWDQLFD X ODPLQL SURSI
citokine IL-17 i IL-22. IL- LQGXFLUD SURL]JYRGQMX DQWLBIMHEBUREQLK S
davane seagentirane filamentozne bakterije bili su otporniji na infekciff. sodentium(Sassone

Corsi i Raffatellu, 2015)

23.2'5( ,9%1-( 6$67 $9MIKROBIOTE

Posljednjih godina postalo je jasno da taksonomska ifunkcionalnaraznolikost
mikrobiote uvelike podcijenjaen Svojstva ljudskog mikrobioma i interak@® L]J]PHYX GRPDULQD
mikrobiote uglavhom su bile nepoznate zboy HKQR ORANPLHKQ MDUDSRVHELFH
mikroorganizama koji se ne mogu uzgaj&iazumijevanje mikrabte evoluiralo je tijekom
godina, prvenstveno zbog metodtdentifikacije mikroorganizamaNRMH VX GRAaLYMHOH
promjene tijekom vremen&rije razvoja mlekularnih metoda koristile su se metode kojima su
LIROLUD Q&Q Ipph® M HN X@muWRUH pHIJD MH VOLMHGLOD IHQRWLSL]
NRULAWHQMHP PRUIRORANLK L ELRNHPLMVNLKYNP R DXNMDHRWYDMYV \
XVSRVWDY K YNOHREBQAWKLMHYQRJ RNROL&AD L QHPRJXUQRVW NX
.DNR EL VH SUHYODGDOD RYD RJUDQLpHQMD UD{asbhirMHQR M
metode ovisi 0 vrsti uzorka, njegovoj kvaliteti, cijeni eksperimepadacimakoje znanstvenici
AaHOH .BRIediNdva GHVHWOMHUD QDNRQ RWNULUD 6 U51%$ L SRM|

sekvenciranja, crijevni mikrobiomvelike je zainteresirao znanstvenike.

2.3.1. Metode bazirane na sekvenciranju
OHWRGH EDJLUDQH QD VHNYHQFLUDQMX NRMH VH NRUL\

razne pristupetsekvenciranj@mplikora, metagenomi metatranskriptma.



Sekvenciranje amplikona podrazumijeva sekvenciram@ RaH QL K gemMARG RY D

(engl. polymerase chain reactipriechnikom, uQ D aHP VIOX{RDNAYgEna 16S rRNA geni
prisutni su u gotovo svim bakterijamiodiraju za malu podjedinicu ribosom& XJDpNL VX RNR
1500nukleotidai sastoje se od konzeranihi 9 hipervarijabilnih regija (VIv9) 8WR MH SULND]D
na slici 1. Varijabilne regije koriste sea taksonomsk klasifikaciju U D] O Lnpikr&niikK
organizama WH SuWiKfarfacije o QMLKRYRP VPMHAWDMX XQXWDU WDN
XNOMXpXMXuL Belhd iayuidgdi uNaRdatorijy dok prisutnost konzerviranih regija
RPRJIJXUXMH GL]DMQIdDaZMAISSRHPMYWHILFIDLUDQMH 6 U51$ JHQEC
izolacijom DNAIiz uzorka nakon toga slijed3 &5 JGMH VH NRULVWH SRpHWQLFH N
UHJLMX JHQD NDNR EL V genaPzaimalijdli seld/endifahi®ilandizaRpodataka

6 U51$ MHGDQ MH RG QDMpH&aUH NRULAWHQLK PDUNHUD MHL
(i) funkcija gena tijekom vremena je nepromijenjena i (iii) dovoljno je veliknfarmacijske
analize. HNYHQFLUDQMH DPSOLNRQD MH MHIWLQR PRAaH VH Sl
GRPDULQRYRP '"1$ L QH JDKWMHYD SUHW KQRGDR ABBNW pIHQ R V

nedovoljnom rezolucijom dobivenih podataka

0 100 200 300 400 500 600 700 800 900 1000 1100 1200 1300 1400 1500 bp

Byl >l v 0 v I-llvelvill-Elv»

VARIJABILNE REGIJE

Slika 1. Prikaz 16S rRNA gena s konzerviranim i varijabilnim regijgpr@maFasesan i sur.,
2020)

Metoda metagenomskog sekvenciranja sekvencira svu DNA prisutnu u uzorku
2PRJIXMIK SUR X pDY Dg)jivdd, BENANWd4 Udridib mikroba 3UREALUXMH WDNVRC
rezoluciju na vrstu ili razinu sojd RPRJXUDYD VNODSDQMH FLMHOLK PLNU
bLWDQMD VHN¥WK R WiaMiefoch ne moa kazlikovati dolazi li genomska DNA iz
stanica koje su vijabilne ili nee je relativneskupa pripremasekvenciranjeé analiza uzork@Qian
i sur, 2020)



Metatranskriptomsko sekvenciranjeoristi RNA za profiliranje transkripcije u
mikrobiomima i tako daje informacije o ekspresiji geftBHWDWUDQVNULSWRPLND RP/|
XYLG X XVSRUHGEL V PHWDJHQRPLNRP EXGXuUL GDuPRaH R\
transkripcijski aktivne,ane$ R LGHQWLILFLUDWL JHQHWVNLSNDGIXHBRXMH D
LIRODFLMX XNXSQH 51%$ L] EDNWHULMD NRMH NRORQLJLUDM:
HXNDULRWVNRM 513 RQD VH PRdH 9 BHR PIRIWWKER D WI R\ IHQWOH. WD | b
HXNDULRWVND B5A $epVd @uya stréh® @rokariotska RNA nema-potep pa su
UD]YLMHQL UD]JOLpLWL SULVWXS\edpfatdi bivel &netyde QW Hold&kaRJ S U I
visokokvalitetnin uzoraka RNA iz nek ELRORANLK X]JRUDND PRJXUQRVW
GRPDULQRYRP 51% ELRSVLMD &aWR ]D SRVOMHGLFX LPD SRYH
podatakaP51$%$ LPD NUDWDN SROXALYRW SD PRaH ELWL WHANR Gt
QD R keRr@ut@dst mMRNA nije uvijek sinonim za prisutnost prote(Bashiardes sur, 2016)

24. OMJER FIRMICUTES/BACTEROIDETES

2SLVLYDQMH VDVWDYD L VORAHQRVWL FULMHYQH PLNL
XpLQDND QD FMHOR N XI$u@QdRa Cridu&niikidbiol&ugdiBvridansel sastoji od dva
dominantna bakterijsk&oljena Firmicutesi Bacteroidetes X N O M X p Xg&sxitidominaGta) X
koljena Proteobacteria, Actinobacteria, Verrucomicrobia, Fusobacteria Tenericutes.
Firmicutesi Bacteroidetekod zdravih osoba predstavljaju otprilike 9® cjelokupnogsastava
crijevne mikrobiote(Stojanovi sur, 2020. Ni u jednom drugom ekosustavu ova dva tipa se ne
PDQLIHVWLUDMX QD WNaN&staHevheQrik@hMoRQJ QD FIOQRP QH XWMHpX
SRUHPMHDMEPX QMHJIJRYD SODVWLPQRVW RPRJXUDYD EU]JL SR
koQWLQXLUDQD LJ]ORAHQRVW U D] OhkopzudciFpiehrBribdrghlaBitvd D SR S X\
]DIJDyLYDpD NDR aWR VX WHANL PHWDOL DQWLELRWLFL RUJ
promijeniti sastave UH] XOWLUDWL GLVELR]JRP 'LVELR]D FULMHYD SR
VWDQMLPD NRMD XWNWBOEX. QWUDBWWULRXQWAEBRWNIQ VXVWDY VI
HQHUJHWVNL PHWDEROL]DP GRPDULQD

Omijer Firmicutes/Bacteroideted PD YDAaDQ XWMHFDM X RGUAaDYDQM
homeostaze te e SRYH]DQ V QHNROLNRSt8J2 ¢/ Ra2aReikbcijabaémjEki M D
SRSXODFLMD XNOMXpHQLK X GLVELR]X YDAQD MHU EL PRJOD
NRG XSUDYOMDQMD EROHVWL 1D SULPMHU SRYHUDQMH SD
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antimikrobnim terapijama, a nestanak korisnih bakterir&@ DR EL VH ULMHALWL SULPMF

probiotika (Magne isur, 2020) 3ARYHUDQMH E UR M DFi&Hitésli Bapt€raidetes UV W D

dovodi do pretilosti i upale crijev&irmicutesN R O M H Q R X N-pavitk/peblkidrifels RrEtim

ili polu-NUXWLP VWDQLpPpQLP VWLMHQN D P DBahilRi$] HClostrkliur8,U HW H & C

Enterococcus, LactobacillusRuminococcusS druge strane, koljerBacteroidetesREXKYDUD RNR
UD]OLpLGMEMKQUWUBDWDYQLK EDNWHULMD BaRevbidey/ XlisSpesf WHAQR

Parabacteroided Prevotella. Pokazano je da jeajvarijabilnije koljenoProteobacteriakoje

pridonosi disbiozi i korelira sa smanjenjéfimmicuteskoljenalL RSURP PLNURENFRA WD ]| QF

kod upalne bolesti crijevaPripadniciBacteroideteskoljena uglavnom nastanjuju distalni dio

crijeva i kodiraju veliki broj enzima aktivnih na ugljikohidratima pa tako sudjeluju u opskrbi

energije dobivene fermentacijom neprobavljivih polisahgi&eajanov isur, 2020 Johnson sur,

2017).

25.FAKTORI .2-, 87-(y8 1MIKROBIOTU CRIJEVA

TLMHNRP JRGLQD PR & HrievRéimik@BRot8XMRPIMHHEH UD]OLPpLWLK
NDR séawdhrana, JHQHWLND GRPQ®DhRO uptieEE#biotka, posjedovanje
NXUQLK O Mostala BYEDQDYHGHQL pLPEHQLFL X NRQDPQLFL XWM
funkcionalnost crijevnog mikrobioma?romjene mogu dovesti GR SRUHP HijgthdjD X F
mikrobioti NRML MH SRYH]DQ V QHNROLNR EROHVWL XNOMXpXMXil
dijabetes, kardiovaskularne boledtloduliranjem sastava i raznolikostiNDR aWR MH NRUL.
probiotika, prebiotika transplantacijonfiekalne mikrobiotePRJX VH SRVWLUL SRYROMQ
strukturi i funkcijama mikrobiot¢Hasan i Yang, 2019) nastavku su opisanprikazani na slici
2nekiod faktobUD NRML XWMHpX QD PLNURELRWX FULMHYD
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Slika2. yLPEHQLFL NRML XWMH p Xp@baGiésti M2, QOL8PLNURELRW

25.1. Hrana

1DMpH&uUL L JODYQL VDVWRMFL X OMXGVNRM SUHKUDQL
YUVWD L NROLpLQD XWMHpX QD VDVWDY FULMHYQH PLNUREL
ljudi i dijele se na probavljive i neprobavljive ugljikohidratrobavljivi ugljikohidrati &NURE L
AHUHUL JOXNR]D IUXNWRID]JUDKDWRIB O-D XWRDDNRP FULMFE
SRND]DQR MH GD SUHKUDQD ERJDWD JOXNR]RP IUXNWRI]RP
Bifidobacteriai smanjuje brojroda Bacteroides Uloga neprobavljivin ugljikohidrata (vlakna,
UHJLVWBORDMH GENMOD XaH NDR HQHUJLMD PLNURELPD NRML VH Q
DGKH]LMX SDWRJHQLK PLNURED WH dgjR $vhigpnice LUPSAZQj&/ENRIAN R VL
crijevnog mikrobiomaU tu svrhu, u Kini, proizvod se galaktooligosaharidiruktooligosaharidi
NRML VH GRGDMX IR URKemdeipm DakarkM #eQdoh@rijevu smanjuje se pH
na 5,5 pLPH VH XV GRrredgabvnih patdyena popBalmonek i Eschericha coli
bakterja .RG NURQLpPpQRJ QHGRVWDWND Y O DINglikgfDoteir SluAltl Y QL P L
HURGLUDWL VOX]QX EDULMHUX GHEHORJ FULMHYD ndWUDaALY
X SUHKUDQL P Riijabetesaiph 2X$driade strane, konzumiranj8@% viakana svaki
dan smanjuje rizik od nastajanja dijabetesa tipa 2 Z2020 (Su i Liu, 2021 Singh i sur,.2017).
Prehrana bogata mastimproteinima animalnog podrijett® RYH]DQD MH VAlstHget P EURM

i Bacteroides/rsta,te smanjenjenfaecalibacteriunvrste(Kolodziejczyk isur, 2019)



7TDNRYRND]®®QR MH GD RVREH pLMD VH SUHKUK@D ED]LU
karakterizita X UDYQRWHAaHQ XQRV YRUD SRYUUD SBawéeseiFrD L PD)
Proteobacteria,D Y Bladtridiumi BacteroidetesNadalje vegetarijanska prehrana prepoznata
MH NDR J]JGUDYD L NRULVQD MHU awLWL GRipdAnihlSGRIJ RBHW D MO K
Kod djece koja su se hranila vegetarijanskmanombogatom biljnim polisaharidima, vliaknima
L ANURERP SULPLMHUHQR M Hirinigiied, XRanbRc¥HBati€pdidiétesE U R M D
Prevotellabakterijau usporedbi s djecom koja su jela europskanubogatu ugljikohidratimaS
druge stranevisoke koncentracije amonijaka povezanesssSJD]YRMHP PDOLJQLK LJUDVC
hranjeni hranom bogatom proteinin@oliranih iz sirutke ili onom s cisteinom ili @oninom
UH]XOWLUDOL VX ]QD p DBifigdbBcteSinY HacDitadilbisPodBvd IR hjiiwvom
izmetu(Riaz Rajoka sur, 2017)

2.5.2. Antibiotici

JHGQLP RG QDMYHULK PHGYVMREMitH EOQQIVG it kD
VH NRULVWH ]D VSUMHpDYDQMH SUROLIHUDFLMH EDNWHULM
L QIHNFL M D naglhbgrxsvwupdrebantibiotika u 2L.VWROMHUX JODYQL MH UD]JOR
jer antibiotici ne djeluju samo na bakterije kajerokuju infekcije.Primjena antibiotika ima
QHIJDWLYQL XpLQDN QD FULMHY Q)a dvisivd UrBtiEahtRidtika, bjelgévn L W H W
mehanizmu, dozii YUHPHQX GLMHpPHQMB D @/ddLdsLlYRIW H F]IDR/DNGBO MH QR V
koji su odgovornza rezistenciju na antibiotke SURPMHQH EDNWHULMVNLK PHWD
EDNWHULMVNRM VLIJQDOL]DFLML LdérégubdijeFyUDLOMVHXY Q DRV L P XKD BRI
stanicaZhang isur, 2019)

.RULAaWHQM H Psniaqujé LsE lukRuha Ma2nolikost vrsta crijevne mikrobiote
uQLawseplageth DOL L NRULVQH EDNWHULMGQWRQBRYRGHPGERL
normalnoj crijevnoj mikrobiotiL UDVWD Q H dérgaMzdraplAdtibiicN &liminiraju
osjetljive sgeve i daju prednost rasta sojevima otpornim na antibidtide/V U Diradséimkakhlo
NDNR UD]OL p Liwihou2 Qonhiratije MPLDAML X UaDtjrKrdbbhéNspektre te rezultiraju
UD]J]OLPpLWLP SURPMHQ\2 Ppinjet, PONQBBPRPXQ MH MHGDQ RG QD
DQWLELRWLND &b BFRARD \DSHONHWREQH EDNWHULMH NRMH VX N
FULMHYD aWR XJURNXMH SURPMHQX X FULMHY QRsttidemNURELR'
difficile, a posljgica jH P R Jpééudomembranozni kolitivang i sur, 2021) U OLMHpHQM
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Helicobacter pylori gdje se upotrebljava klaritromicin dolazi do smanjenja populacije
Actinobacteria(Jakobsson sur, 2010) a vankomicin smanjuje fallnu mikrobnu raznolikost i

apsolutni broj Granpozitivnih bakterija, posebidérmicutesvrste(Zhang isur, 2019) 7DNR Yy H U
pokazange GD NRULAWHQMH DQWLELRWLND X GM Hasme@IdgijavVY X SRY
i IBD (engl.inflammatory bowel diseaseN D V Q L M HREmérez\YsRr\\2B20)

253 8WMHFDM WMHORYMHAEH

Tjelesna aktivnost ima vrlo bitnu ulogu u prevenciji niza boles© MXpQD MH ]D
RGUADYDQMH PHWDEROLpPpNH L NDUGLRYDVNXOD WedavidRQGLFL
LVWUDALYDQMD SWNEDHOM RRSBNWIH QR aUiX]Q R O lothAasviev P LN U F
udio mikroorganizmai metabolita koji doprinose zdrd crijeva. SRYHUDQD ELRUD]JQRC
povezuje se s boljim zdravljem, dok je smanjena bioraznolikost povezgastrointestinalnim

bolestima poput IBD i IBSengl.irritable bowel syndromge

Clarke isur SURYHOL VX LVWUDALYDQMH NRG SURIHVLRQDO
LIUDPDMX YHUX DORD WDPQSR@QUNEMWGL NRMD VH QH EDYL QLNL
Zatim, LVWUDALYDQMRGSERYBGHRMH VX YMHAEDO HzdQ pM® DQMH
LP DM X Y Haecalbatervim prausnitzii, Roseburia hominis, Akkermansia muciniphila. F.
prausnitziii R. hominisv/rsta koje sypoznate po proizvodnji butirata Akkermansiamuciniphila
VH SRYH]XMH V SRER O Mdibljgrh.’s PRHYWDIEZRL.O § RINIIDA baktetijaQd. aH UD]I
Bacteroideted. Y H 0 iz ArdieuMskoljena(Gomaa, 202Mailing i sur, 2019. S druge strane
YDaQR MHLMAWVS Ge@ER xktiiosti mogu dati suprotne rezultat8 RWLpXUL GLVEL
NRMD SRIRGXMH XSDOL L vWYDUD QHIJDWLYQH SRVOMHGLFH

propusnosti crijev@Wegierska sur, 2022)

26. BOLESTI POVEZANE S MIKROBIOTOM

A6YH EROHVWL SRptIGMMNNO AWUH WAWDLPRIUPNRI OLMHpPQL
gotovo 2500 godinaOLNURELRWD FULMHYD QHGDYQR MH SRVWDOD JO
Crijevni mikrobi mogu biti potencijalR AWHWQL XNROLNR GRYAWRBRPBANELF
XJURNRYDWL UDIREXMWVNDEROARYEDYNXODUQLK EROHYWL GLAC
mozga, raka, bolesti jetréd. Dishioza se odnosin@ HXUDY QFRPUNBERERYW YUVWD RE
SRYH]XMH V R&AWHUIHQRP IXQNFLMRP FUL MlavMekdragéistikeM HUH L
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GLVELR]JH VX JXELWDN NRULVQLK PLNURED &4LUHQMH &WHYV
raznolikosti. Mikroorganizmi proizvode metabdW H NRML VXU BJRONPYHW DS URFHVELE
]JGUDYOMH GRPDULQD XVNR SRYH]DQR V XMDYQRWHAHQLP RG(

26.1.5DN GHEHORJ FULMHYD L @&HOXFD

.RQ]XPDFLMD SUHWLDY HAIRD BPSHNMBIQRJ QD YLVRNLP WHPS
nastanak raka jer dolazi do stvaranja mutagenkancerogenihspojeva N-nitrozo spojeva,
KHWHURFLNOLpPpNLK DPLQD L SROLFLNOERRMHIZIBRRAHMBHQ NIHK
bakterijskih vrstalistipesi FusobacteriaNRMH VX XNOMXpHQH X PHSWDUEEROL]DP |
VWUDQH NRG RVRED NRMH VX NRQ]XP brispeOddktetije MopGXR P HVF
Lactobacillusrodau YH U HP EMRwWKisur, 2021) Neprobavljene komponente hrane koje
dospijevajuu GHEHOR FULMHYR DQDHUREQL PLNUREL SUMBKIDYyXMX L
od metabata su korisni popuN UDW NR OD Q p D Q Ldlukeiz \sQkcikatdl Itz LLQ D
laktoze, dokneki mogu biti idestruktivni. 9HU VSR P X@QXNARY G (N-SifRolrbHs\gd)
SRND]XMX NDQFHURJHQL XpLRMDWS M R iGesAEXers mtadi@ FL M D O
alkilacijom DNA (Vandana sur,2020) .RQ]XPLUDQMHP KUDQH NRMD VDGUAL Y
EMHODQpPHYLQD L PDVWL WH QL]DN XGLR YODNDQD SRYH]DQ
FULMHYD GRN SUHKUDQD ERJDWD YRUHP SRYUUHP L FMHORN\
dD OMXGL NRML LPDMX UDN G KEbs@©IR, EdadsichiadoYi [htieptdazdtéecsY HUL E |
i EnterococcusD P D Q M X Rothi@ahakterippfGomaa, 2020)Crijevni mikroorganizmi imaju
sposobnost voditi PUFLQRJHQH]X SXWHP PHWDEROLWD L PROHNXH!
GRPDULQRYLK HSLWHOQLK BWRPXDROIREPHAHYVARPQHNREROH PR

biomarkeri

5DN aHOXFD MH PHYyX QDMpH&aULP UDNRYLPD NRG pRYMt
uzrokuje Helicobacter pylorii dovodi do tzv. hipoklorhidrije odnosno smanjene proizvodnje
AHOXpPpDQH NLVHOLQH A4WR PR&H X]JURNRYDWL IDWNRIBpQX DY
kiselina pogodna je za bakterije kogtvaraju kancerogene-itrozo spojeve koji uzrokuju
RAWHUHQMH '"1$ L SRWLpX NDUFLQRJHQH]X aHOXFD (SLGHPL

unos soli povezan s infekcijohtelicobacter pyloriVandana sur, 2020)
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2.7.2.Upalne bolesti crijeva

Upalna bolest crijevdlBD) MH NURQLpPpQDSRNXE@RABRBAKRYID EROHVW NF
gastrointestinalni traktCrohnova bolest (emgCrohn diseaseCD) i ulcerozni kolitis (enig
Ulcerative colitis UC) svrstavaju se u upalne bolesti crijete su postaleglobalna bolest i
predstavijaju jedn RG QDMYHULK SURE OddBve XG B¢ wangiekdsiHoskbid U
UD]JOLpLWH ATi¢kMW Gkivn& &oEle bakterijska raznolikost je smanjena, a sastav
FULMHYQRJ PLNURELRPD YDULUD RYLVQR B VCRNUDHEGIEX (6 X a JL
oboljele od IBDa s zdravim osobama, pokaaaje bakterijska disbioza karakteriziran@)
VPDQMHQRP UD]JQROLNR&UX FULMHYQH PLNURE¢tR WH LL
QHXUDY CGBRiWatbgeh@ R komenzalnih bakterija (smanjenje kajeActinobacteria,
Firmicutes i Bacteroidetes,L S RY H tupgaQgddrihfProteobacteriabakterip). Firmicutes i
BacteroidetesVX SULPDUQL SURL]JYRyDpL HQHUJHWVNLK VXSVWUI
SURWXXSDOQD VUHGVW®BD X XN OINOMXNRXQ D CBpes@iadg BRaviQ H N LV H
uzorci osoba oboljelih od IBDD SRND]XMX VPDQMH QBaktbriezLkoliepX 6&)3
Proteobacterigpovezane su s proupalnim stanjeanX N O M X p X NE3chériRh@ RSélhonella,
Yersinia, DesulfovibrioHelicobacterE.colisposobnajeSsULp Y UYW PWNR/JIP X EDULMHUX

kroz nju te napasti epitelni sloj crije¢@ubatan isur, 2022 AldarsGarcia isur, 2021)

1D UD]JYRM EROHVWL XW M i)razndlikésti mkhaD(®) Hagayiz SRS X W
LPXQRUHJXODFLMH GRPDULQD LLL JHQHW LduKojenhdsobla UDQH N
& LiY\)) ne-bakterijskh p O Dagikrébiotepoput virusa gliivica. 7/ DNRYHU MH SRND]DQR C
QH XJURNXMH EROHVW DOL PR&H SRJRIURADH B R/ARPISANDR HA X1 M I
sX NDYD DONRKRO ]D p,laQUWHI@QONVIQ P DVMH KRVIQ NRML VH SULPI
OLMHpHQMX VLPSWRRIRNIRPLMMWOQH HEOMNWLYQR FLOMDMX SRC
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3. EKSPERIMENTALNI DIO

(NVSHULPHQWDOQL GLR RYRJ UDGD XNOMXpXMH L L]RC
SRpHWQLFD ]D XPQDAaDQMH V dirteresdii) ISKU ¥ D W H RO @& g LAKQ UFHH L
XPQDAaDQMH VSHFLILPQLK YDULMDELY QLKNYHID ML CBRWIR UXR B4
OL6HT XUHYyD M Di ibterpfetadigddlidverjih sirovih (englraw daa) podatakaS R P R U X
QIIME 2 platforme obradu podatakaunutar Microsoft Excel programate automatiziranje i
SRSXQMDYDQMH L] YMHAWDMD XQXWDU OLFURVRIW :RUG GRNX

3.1.PROTOKOL ZA 1ZOLACIJU I SEKVENCIRANJE DNA

Za izolaciju DNA iz uzorka fecesS UD UHQH X IXUXSXOWHQJ 6 5LERVRPD
*HQH $PSOLFRQV IRU WKH ,uk@ix#®je Q2D korakarbofisén poiuizmacije
DNA. EkstrakcijaDNA provedemje k R U LjariHA@mp PowerFecal DNA Kita koji se koristi
zabrzo XpLQNBKEISWRpPpLAUDYDQNHR PD NUREVMIHESIRUXpD VH ]IDSRpL
s 0,25 g stolice liIGUXJRJ pYUVWRJ ELRB@R aalkisePHomopiedititd D €piiveti
s kuglicama €ngl. bead tubg a IL]D VWDQLFD RODNADQD MH PHKDQLpNLF
GLVUXSFLMDPD VWDQLpRRKJIRXBEEDNRY LW BUkipd gebomska L M D
'1$ IDRVWDMH QD VLOLND PHPEUDQL VSLQ NRORQH QDNRQ p

Izolirana DNA spremna je za daljnje korake, odnosno PCR i sekvenciranje.

OdUHYLYDQMH NRQFHQWUDFLMH '1$ MHGDQ MH RG NOMX}{
NROLpPLQD '"1$ NRMD VH NRULVWL SULOLNRIRKS bl sepbstigPb H NQM L
kvalitetni rezultati.Za mjerenje koncentracije DNA prije sekvenciranja, kéW Hu@rowhétar

Qubit 3.0koji je prikazan na slicB i radi na principu spektrofotometrije, odnosno fluorescencije.
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Qubit® 3.0

Fluorome! ter

Slika 3. Qubit 3.0fluorometar za mjerenje koncentragjf¢TDS, 2022

8 RYRP UDGX NRUL&AWHQD MH PHWRGD VHBNYeHRQFLUDQN
sequencing SRPRUX ,00XPLQ DprikaBhima ficd HPBGMDYHQR MH VHNYHQFL
9 YDULMDELOQH UHJLMH 6 U51% NRMKRWX KW B RESHIHI MPR FHL N
SRpHWQLFH \Y . DGDBWIHAWIROQH SRpsdWQLBH
TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAEGCTACGGGNGGCWGCAS' i 5-
GTCTCGTGGGCTCGGAGAGTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAATCG.

3&5 MH SURYHGHQ SRG VTNMrbzGHhinute, 2athiv23 \tikluBeDna 95 po 30
sekundi, 55°C po 30 sekundi, 72C po 30 sekundi i krajnji korak na PZ, 5 minutaNakon
XPQDAabDQMD 3 &mviprehRs@Gnald 96 lagaroznom gelu] DWLP SURpPLAUHQL WH N
LJUDGX '1$ NQMLAQLFH NRMD MH VEKNHNQMHPQLUDQD ,00XPLGQ

Slika4. , 00 XPLQD O LKbSE KéristHZzal3ékvenciranje DNAIlumina, 2022)
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3.2.0BRADA PODATAKA SEKVENCIRANJA QIIME 2 PROGRAMOM

IDNRQ aWR VX GRELYHOQL potiebhxoOhNeDhraditiakdNbi HoQiF L U D Q M L
rezultate takonomske zastupljenosti prisutnih bakterijda obradu rezultatéoristio se
ELRLQIRUPDW L p2NéngDQuBriitatdse,l@gights Into Microbial EcolopyTo je javno
GRVWXSQD ELRLQIRUPDWLPND SODWIRUPD NRMD VH NRULVWI
SRGDWNH QDVWDOH VHNYHQFLUDQMHP X NRULYV QRUIXU@WMLPN H
UDIMDaQMDYD SULVXWQRVW PLN U RAafka QDWEHGRPLRFIX (KK MU L M
korisniclma UD]XPLMHYDQMH SRGDWDND XQDSUMHYy X®Aohii L WUDC
SODWIRUPRP SRVWLAaH VH N QdaksoWorska adi: Q WDIQWIdIA pvAlitete, VH N Y H C
ILORJHQHWLPND UHNRQVWUXNFLMD L]JUDpXQ PMHUD UD]QR¢
.RULVWL VH X EURMQLP LVWUDALYDQMLPD @aWR SRWYUYyXMH C
ostale platforme koje se koriste aaalizu 16S rRNA sivlegan USEARCH i mothurNajnoviju
YHU]JLMX 4,,0( SURJUDPD L XSXWH R LQVWDODFLML ]D UD]OL
QD QMLKRYRM P Withad:QoRiM2 Vi) BKaragiLkeji se mogu provesti u QIIME 2

programu prikazani su na slisi

Demultipleksirane Denoising/
sekvence i klasteriranje

Uneseni podaci

Demultipleksiranje —
(.qza) P! anj

Uparivanje

Reprezentativne

Tablica sa svojstvima
sekvence

Sirovi podaci Unos podataka

Diferencijalna

Bustocd Taksonomska

SR Poravnanje
klasifikacija

Statistika/ grafika - Stupicasti dijagrami/
S Mape topline
Taksonomija Poravnate sekvence

Podaci

Analize raznolikosti -
Metoda
Filogenija Filogenija

Vizualizacija

Slika 5. Prikaz scheme rada QIIME 2 platforme podijeljene u tri kategorije: i) zelenom bojom
R]QDpHQL SRGDFL LL &XWR RizimlizsitiR @ddatddi@BIRE 2, 2a2) SODYRP
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https://qiime2.org/

6LURYL UH]XOWDWL GRELYHQL QDNRQ VHNYUHKQeLUDQMD
sekorist) $674 IRUPDW )$67%$ MH WHNVWXDOQL IRUPKo¥kofgiR ML SRK
4 R]QDpDYD ATXDQ&®WA$4 SRURDWRVDGUAL SRGDWNH R NYDO
nukleotda 6LURYL SRGDFL VHNYHQFLUDQMD GROD]H X )$674 REOL

RpLWDQLP VOMHGRYLPD Q Xfth@artiR WDE DX HUWEQWMIIBP DHRURJID
reverse.

QIIME 2 koristiFAST4 UH]XOWDWH |]D SURFHVH VNUDULYDQMD L
kvalitete pri kojemu se uklanja dio koji ne zadovoljava minimalne kriterije kvalit&ia
NYDOLWDWLYQR ILOWULUD QfwhrditieNersaréad L 1V SO WNUD Q D@ MR INW P
sekvenci koristi se DADA2 algoritarKim i sur, 2020) Rezultat DADA2 analize je tablica
varijanti amplikon sekvenciranja (dngdAmplicon Sequence VariantdSV) sekvence koje se
PHYXVREQR UD]JOLNXMX XRHKHGHQRP \IHNYOAHFRWWMLGK XVSRUHYXM?
baze podataka poznatontaksonomipm. 6 RI WYHUVNL DODWL NRML GRGMHOMXN
UD]OLpLWH PHWRGH NODVLVIW INFRLWLH/ WWHN L PO LR JWHI QRH T H |
genoma poput SILVA i GreengeneBobivene taksonomske klasifikacije vizualizirajge
VWXSpDVWLP GLMDJUDPRP

3.3. OBRADA PODATAKA MICROSOFT EXCEL OM

BRGDFL REUDYHQL X 4,,0( SURJUDPXE GREH YR K DWHN LX
feature table NRMD VH PRAH L]%H20WIA%LIRQRDVFROO 2EVHUYDWLRQ
Biom format je temeljni tip podataka za analizenikrobnoj ekologiji 2Q R O DMNAMWIRY LWR
UXNRYDQMH L SRKUDQMLYDQMH YHOLNLK ULMHWNLK ELRORA
WHPHOMQLK SRGDWDND LVWUDALYDQMD X MHGQX GDWRWH
SRGUADYDMX RYDM | R U RHDXY¥://biom
format.readthedocs.io/en/1.1.0/documentation/biom forma)h@®lLVWUDALYDQMLPD PDU
SULPDUQD XSRWUHED RYRJ IRUPTSMI DMAL B Q B G VIWD[NR@NRP Q M K
koje je potrebno analizirafhttps://nephele.niaid.nih.gov/da_deta)ls/

%LRP WDEOLFD VDGU&DYD LQIRUPDFLMH R VHNYHQFDPD L W
PRJXUH SUHQLMHWL X OLFURVRIW ([FHO SURJUDP X REOLNX
narednom dijelu ovoga rada.
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https://biom-format.readthedocs.io/en/1.1.0/documentation/biom_format.html
https://biom-format.readthedocs.io/en/1.1.0/documentation/biom_format.html
https://nephele.niaid.nih.gov/da_details/

AnalL]ID L REUDGD SRGDWDND SURY HG hh@danvaiKakolbiSRPR U 0
se iz CSVa (engl.commaseparated valugsiobili podaci u Excel formatu potrebno je naprauviti
VOMHGHUH NRUDNH

1. Otvoriti novi Excel dokument, potom odabrati kartidl3RGDFL3 WH NOLNQXWL A,]

2. 8 GLMDORANRP RNYLUX ASYR] WHNVWXDOQH GDWRWHNH?3
NRMD VH aHOL XYHVWL D ]JDWLP VH NOLNQH A8YR]3

3. 3RWRP VH RWYDUD AYyDUREQMDN ]D XYR] WHNVWD?3 X NR
odabirX JUDQLpPQLFL A7DEXODWRU3 L A=DUH]® 9DAQR MH RC
SRGDWNRYQD SROMD PRJOD SUDYLOQR UD&pODQLWL WLN

UExceb VX NRULAWHQH UD]JOLpPpLWIHUMKDPNFWBW LN B R ROUrEOEWH. GIR E ¥
podataka dolena jezastupljenost pojedinih bakteriza svaki uzorak na nivou koljena, porodice

i roda, omjer koljenaFirmicutes/Bacteroidetes omjer Prevotella/Bacteroides 7/ DNRyHU MH
RGUHYHQD L SRS/ONHHQRVIW SRMHGLQH ETONSGH U INNRH X ] Y DDRIB{
SURVMHN RGQRVQR DULWPUY hli¢gatX giijeJjel Ble Qoxelihty daxéstd PW D
QDMIDVWXSOMHQLMLK EDNWHULMVNLK SRURGLFRunkd)de EDNWH
/$5*( NRMD NRULVWL VOMHGHUH DUJXPHQWH

X polje (engl.array) - R]QDpDYD SROMH LOL UDVSRQ SRGDWDND ]D

vrijednost
X k-SUHGVWDYOMD FLMHOL EURM NRML QDYRGL SR]JLFLMX F

Stoga je upisana funkcijBARGE te je odabranUDVSRQ SRGDWDNDBe x@pedtvDU NR N
QDMYHUD YULMHCGODROMD GDNMH SRWUHEQR RGUHGLWL QDMYH
VH R]QDpDYDMX VORYLPD ]DNO M XZh &y VKDXQIVIV IGNDXI R Bl ) B M YL
u odabranom rasponu umijestdl kupisuje se £, itd. Ukoliko se pojavi #NUMS R JU kbd N D
R]QDpDYD GD Mii SRQUH BHIDH@RG EURMD BRNGPQVEWROUK @/RPBL
QDMYHULK YULMHGQRVWL ]D VY D NradivBaRtétip keja QrEdstasii@ W U H E Q
VYDNX SRMHGLQX Y UL M HGQURINDEXMATEHRKdjA e RoRHinaEjsVaMiiQ D
funkcijate je alternativa VLOOKURunkciji NRML LPD RGUHYHQD RJUDQLpPHQMD

X WUD&HQMBGQRVW VOLMHYD QD G iV friRkogDzratieltaBlRaV U HE Q R
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Xx NRULVWL VWDWLpPNX UHIHUHQFX VWXSFD SD WDNR GROI
GRGD REUL&H VWXSDF

Upravo zbogovih RJU D QL b H Q MdkdwBinatigMhkoaDNDEX i MATCH. INDEX

(Povratna vrijednostMATCH (7UDAaHQD Y BDMB R Q RANWIpékdaLmia slici 6.

0$7&+ IXQNFLMD NRULVWL VH X RNYLUX ,1'(; IXQNFLMH WH
YULMHGQRVWL X |DGDQRP UDVSRQX GRN ,1'H YWODM NRH] X DWW
RYH NRPELQDFLMH IXQNFLMD MH LGHQWLILFLUDWIZaEDNWHU
A3RYUDWQ X odabireVsel @@ red/Wk8jemu se nalaze nazivi bakteied VOLFL R]QDpH
plavom bojom) potom se odabire MATCH funkcij@a A7UD&H Q X YddabireHs€iQHFOMW D
NRMD VH aHOL SURQDQDRM ¥astethkRRPG V B XH Q M XE)IDN WOIIUAIM R]QDpH
crvenom bojom)NRML MH GRELYHQ NRULaMakoQ MdhRdaki@ b DNIS R @5 * (
WUD3H® MDY u kojemeeodabranaY ULMHGQRVVW B WKW BED RARBEPHQR OM
bojom). Primjerice, X RYRP V O Xp D M Xal&easijd jadogoxavar-iolivenom postotku.
Naposlijetkuseupisuje Okop R]QDpDYD WRPpQR SRGSERUPIQWHH SYUR QIDHYGI@QRR
pRGXGDUDQMH IRUPXOD YUDUD 1 %

HARMEAN ¥ X v fe | =INDEX($BSL:SCDS1;MATCH(CG2;82:CD2; G;)‘

BW BX BY

B cc M CF CG
Brachyspir Synergista Lentisphac Verrucom| bakterija
0,00% 000% 000%  0,00% i2,82:C02;0) | 39,23%

1 Bl

Slika 6. Prikaz kombinacije INDEX i MATCH funkcijas ExceluNRMH VH NRULVWH |]D SU
bakterje]D RGUHYHQL SRVWRWDN

8 OLFURVRIW ([FHOX NRULAWHQD MH L IXQNFLMD 67'(9 NRMD
UDVSU&aHQH RripedSd3tROVM HikEY&ibila je potrebna u tablici s 10 najzastupljenijih
EDNWHULMVNLK URGRYD X NRMRM MBDVSRPR |DRAWXISOR @RS\UW
bakterijskih rodovaNadalje, uOLFURVRIW :RUGX L]JUDYHQ MH MHGDQ L]YI
a D E OR Q mplag Z&popunjavanje podataka iz Excela kako bi svaki ispitanik dobio svoj
LIYMHAWDM VD VDWoibtey R® NFRJ IEMHWYID HRRIIGN DXWRPDWL]JLUDR L
podatke koji se nalaze i H @awHEHxcely QD RGUHYHQD PMHVWD X :RUG GRNX
QDSUDYLWL VOMHGHUH
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1. o WYRULWL OLFURVRIW :RUG GRNXPHQW X NERMH®RQWH]DL]U
popunjavanje podataka iz Exael

2. oOWYRULWL NDUWLFX A6NXSLQD SLVDPD3 ]DWLP XQXWDU
NOLNQXWL A2GDoiid A . RWILKDW. HSRWHMPRMH UL SRSLVS3

3. oWYDUD VH GLMDORANL RNYLU A2GD EloWwdabjatiRfddelaS RG D W D
AHOMHQLP SRGDFLPD NOLNQXWL A2WYRUL® SUL pHPX V
WDEOLFH3 XQXWDU NRMHJ VH ELUD AaHOMHQD NDUWLFD (]

IDNRQ WRJD VH SRSXQMXY YD MXRYR]IOW p R. W Glarkd Fokh @ ifeRvHRtM X

UH RSLVDQR DXWRPDWL]JLUDQMH WDEOLFH NRMD GDMH SRGELC
svakog pojedinca6YH RVWDOH WDEOLFHsXSURMR aM®PWEP SIMXRMBR W
slici 7 prikazana je tablica prije umetanja spojnih polja. Kakeetgpojna polja umetnula potrebno

MH QDSUDY.LMMHYPOMMEHWB QLN3 SRWUHEQR MH R]QDpLWL RW
XQXWDU JUXSH ABROMD |]D XQRV L XPHWDQMH3 NOLNQXWL A8P
izbornik u kojemu e SRWUHE QR R G.[ZAtithDu\WrugakisQuicH, [drugom redu klikne se

QD SUD]J]QR SROMH L SRQRYL VH SRVWXSDN SUL pHPX VH RG
Excelu predstavlja postotak bakterijskog kolj@ecteroideteslsti postupak se napravi pastala

bakterijska koljena. Na sli® prikazana je tablica nakon umetanja spojnih polja, a na %lici
SUHWSUHJOHG UH]XOWDWD NRML VH GRELMX NDGD VH XQX
ABUHWSUHJOHG UH]XOWDWD?3 9% X G KdstotcimB patidnoQeMiietti Q L V X
podatke.

Bakterijsko koljeno ‘ Ocekivani raspon
| Bactergidetes | | 10-60 %
| Eirmicutes |1 1 20-80 %
| Broteokacteria, i i 0-10 %

Slika 7. Prikaz tabliceprije umetanja spojnih polja

Bakterijsko koljeno ; €indeks» ; Ocekivani raspon
| Bagteroidetes | «d__Bacteriap__Bacteroidotal» | 10-60%
| Eirmigutes | «d_ Bacteriap__Firmicutesi» | 20 -80 %
| Proteohacteria, | «d__Bacteriap__Proteobacterial» | 0-10 %

Slika 8. Prikaz tablicenakon umetanja spojnih polja
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Bakterijsko koljeno

Ocekivani raspon

Bagtergidetes 0,29685213349020056 10-60 %
_Ermigutss. 0.67121007776406783 20-80 %
Proteokacteria, 2,5108324485638039E- R

2

Slika 9. Prikaz tablice s rezultatim@ DNRQ aWR MH QDSUDYOMHQR SRSXQN

Bakterijsko koljeno IM-1 Ocekivani raspon
Bacteroidetes {{ MERGEFIELD
d__Bacteriap__Bactero 10-60%
idotal }}
 Eirmicutes. 0,67121007776406783 20-80 %
Proteobgsteria, 2,3108324438363803915- —

Slika 10. Prikaz tablice Bkon XEDFLYD QMD S U D ] QRUHPETRINHDFBRRKORIU X

se umetnuto spojno polje moglo urediprikazvati rezultates dvije decimale

Bakterijsko koljeno

Ocekivani raspon

Bactergidetes { ={ MERGEFIELD
d__Bacteriap__Bactero 10-60%
idotal }*100 \# 0,00 }
 Firmisutes. 0,67121007776406783 20-80 %
Proteobagcteria, 2:5 108324438:6380;95 _—

Slika 11. Prikaztablicegdje seSULND ] XMH VL QW progvabW R Briretnk spofhé H

Bakterijsko koljeno

Ocekivani raspon

poliei LIJUDpXQD QD SRVWRWQX YULMHGQRVW

29,69 10-60 %
67,12 20-80 %
0,25 0-10 %

Slika12. .R QD p Q L téblite ddzyltatimau postotcima

Kako bi podaci bili prikazani u postotcimkao na slicl2, SRWUHEQR MH QDSUDYLWL V

1. 0]QDPLWL FLMHOL EURM NRML SUHG YV \Bdt¥rGidétBszatRivV W R W D N
kliknui GHVQX WLSNX QD PL&X L RGDEUDWL A3UHNORSL NRG

2. zaimVH XEDFXMH SUD]QR SROMH X :RULG HG R B X\WWETRNR X & U 15
+F9 SUL pHPX VH GRELYD WDEOLFD NDR QD VOLFL
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3. zDWLP NDR daWR MH § pdirsld jO@QRGQW LVALLFLYVSUHG ]DJUDG
QDOD]H SRGDFL L LD YDJUPGIDGREDWRBALOL SRVWRWNH I

na dvije decimale.

Nakon automatiziranjgpopunjavanjavih tablica, Microsoft Word dokument spremljen je u PDF

(.pdf) i Word (.docx) formatu za svakog ispitanika.
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4. REZULTATI | RASPRAVA

Svrha ovog rada bilaje JUDGD DXWRPDWL]LUDQRJ UDpXQDOQRJ VX
VDVWDYX PLNURELRWH LVSLWDQLND XNOMXpHQ-akivie SLORW
populacijH 5+6DVWDY FULMHYQH PLNURELRWH pRYMHND YUOR MH
PLNURRUJDQL]DPD NRMD RYLVL R EURMQLP pLPEHQLFLPD SR
VDVWDY PLNRRUJDQL]DPD LPD ]QDpDMDQ XWMHADIM IR GiR\PRD
MH SUHWKRGQR X UDGX QDYHGHQR FULMHYQD PLNURELRWL
VXVWDYD ]DaWLWL RG SDWRJHQLK EDNWHULMD SURL]YRGQ|
UD]JJUDGQML QXWULMHQDWD X Q kizdrél @ikupli@pvd\ederid j¢ Radija 1 DN R Q
'1$ L] X]JRUDND IHFHVD WH MH L]JROLUDQD '1$ VHNYHQFLUDQT
SRPRiUX 4,,0( SODWIRUPH L 0L F WBbiiRotdci (jZastPRndéBWhR EL VH
taksonomskih kategorija koS RMHGLQDFD L RpHNLYDQL UDVSRQ VYDNH W]
EL VH QD NUDMX JHQHULUDR L]YMH&WDM ]D VYDNRJ SRMHGL

4.1. SIROVI PODACI

Od 59 uzoraka prikuplienh RG LVSLWDQLND L] XVWDQRYD XNOMX
(PrehrambenoE L R W H K @aRu@eR &8N H X b LLO EZd@gvéliu i Institut za antropologijy
VHNYHQFLUDQMHP MH RpLWDQR VLURYLK VOMHGRYD D
u rasponu od 49649 Rl V SURVMHPpQLP EURMHP VHNYHQFL RG
kvalitete R p L Ws&k@hd&{L ] Y U & HQD WHHPHOM X S URIL,Q@bivenod alosviecvdvH R p L\
LIUDpXQD NYDOLWHWH RpLWDQMD VYDNRJ QXN OIbkdphdgG D 1D
uzorka.'LMDJUDPL NYDOLWHWH RpLWDQLK SUptikagamnaksliti 18WUDaQ|
dobivgu se XQRAHQMHP T]IRGDEAARWPNNDUWLFH A, QWHURNWLYQL
QIIME 2 Viewu. &LOM MH ]DGUADWL A&WR YL3dH EDJOP RDNR. XV EMORQ
VSDMDQMH SUHG QM Hdli ukloniti/ hhpedkQjdvindaju Bdeh&\hizkg Mvalitete kako bi
rezultati bili kvalitetniji.Na slicil13MH YLGOMLYR GD MHWNYRQIMHHE WD IRNVHE D
YUOR OR&D VWRJD MH RQ RGEDpPHQ WeHaMojenNjB ProvedéroQ R VDF
VNUDULYDQMH QD SR]LFMMU R WH)SRPHRWHGGROD]L GR SL
nukleotida.
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Forward Reads

Sequence Base

Reverse Reads

T T T T T T T T T T T T T T
20 40 60 80 100 120 140 160 180 200 220 240 280 260

Sequence Bass

Slika13 .YDOLWHWD VLURYLK SRGDW DdwzrdR pQ BOL@K pX \8 D8 & O |
VWUD&Q MéV&rsgFs@PRUX 4,,0( SODWIRUPH

I1DNRQ NYDOLWHWQRJ ILOWULUDQMD VLURYLK VHNYHQ
NLPHULPNLK VHNYHQFL SRRRBUHYyHQD SIHHIRSUDPXWQRVW EDN
uzorkuWH MH YL]XDOL]JLUDQR VWXSpDVWLP GLMDJUDPLPD QD UL
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i vrste Na slicil4 prikazan je taksonomski sastav crijevne molthote ispitanika na razini rodzd
najmanjezastupljenostBacteroidesodaSUHP D Q B MYEHIIRNWK VW X S ph DegaiddJ GLMD.
prikazuje ksoQRPVNH NDWHJRUL MkbjeRJ 8 B [RHPOQRI] Y DIRDNL.PMX VORYR A
carstvo (engldomain  VORYR AS3 NphyumH QRO RW®RJIAF 3 dlassU HVGD RYQRI A | 3
porodica (englfamily VORYR AJ3géhRsG VFORIMNR AV 3 spetisV X |GIQND ABS3
LVSUHG WDNVRQRPLMH ]QDpL GD SRMHGLQRP VOLMHGX "1$ V&I
taksonomsku pripadist. 6 REJLURP GD MH NRUL&AWHQ VDPR GLR SUHGAQ
GRYROMQL ]D GRGMHOMLYDQMH W Daesfigh@erezZoiMciie. QD QLYRX UR
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- B
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40%
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Slikal4. 3ULND] VWXSpDVWRJ GLMDJUDPD DV Wraw@diMHQR VWL E
sustavu ispitanikeERPRUX 4,,0( SODWIRUPH

,=5%$'$ ,=9-(47%-%$ =%$ 69%$.2* ,63,7%1,.%

Biom tablicau CSV format XQHVHQD MH X ([FHO NDR aWR MH RSLVI
dijelu diplomskog rada. Na slicblprikazan je dio Excel tablice na kojoj se vide podaci relativhe
]IDVWXSOMHQRVWL PLNURED SULND]DQLK X SRVWRWFLPD WH
devijacija |D VYH WDNVRQRPVNH NDWHJRULMH 6UHGQMD YULMHG
kako bi se definirali normalni rasponi zastupljenosti bakterijskih taksona unutar populacije.
Normalan raspon bakterijskog taksona definiran je kao srednjanogedetektirana u populaciji
+- dvije standardne devijacije.
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Slikal5. 'LR WDEOLpPQRJ SULND]D |IDVWXSOMHQRVWL EDNWHUL
VWDQGDUGQRP GHYLMDFLM R Pbakt&ijdkh\kMjéhp oi BpitdnaV X SOMH Q |

Microsoft Excelu

Slika 15 prikazije dio Excel tablice iz kojge vidljiva zastupljenost pojedinih bakterijskih koljena.
Od 59 analiziranih uzoraka, u svim uzorcima prisutno Aetinobacteria, Bacteroidetes
Firmicuteskoljeno, a koljend’roteobacteriadetektirano je u svim uzorcima osim u{Fr4 uzorku
NRG NRMHJ MH W D NapnahjdalfdDrazndikadi a H Q D
Dva najdominantija bakterijska koljenafirmicutesi Bacteroideteskod ispitanikasu
]DVWXSOMHQD X U.[RaSdop bakterija Eirthteéskdhdnha kod ispitanikaznosi
13,029128% D VUHGQMD YULMHGQRVW aAWR JD pLQL QDM

mikrobiote u promatranoj populacijil D M JDAMW XSOMHQRV W ]JDELOMHA!
jednog ispitanika, IML7.S¥ RVWDOL LVSLWDQLFL LPDM XopBIWWXBQMMHOQR 8 R

Firmicuteskoljena je 2680 %.
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Drugo najzastupljenije bakterijsko koljenoBacteroidetes rasponom 2,685,12 % te
SURVMHpPQRP YULMR pQNRNWYAB[OHRmM 1060 %. ,DNR MH NRG YHULQH L\
zastupljenosBacteroidetesoljena iznad 10 %gjevetih ima manje od 10 %, a to su: 10 (8,80
%), IM-13 (3,67 %), IM22 (9,97 %), IM43 (8,82 %), IM57 (2,60 %), IM58 (7,58 %)|M-66
(9,23 %),IM-71 (3,44 %) i IM86 (6,75 %)Zajedno,ova dva bakterijska koljena predstavljaju

80-90 % humane crijevne mikrobiote

7 U H aajizastupljenije bakterijsko koljeno, nakoRirmicutes i Bacteroidetes, je
Actinobacteriap LMD MH SURVMHp QDD YQURLMBIGGDRMWWXSOMHQRVW ]DI
74 sa svega 0,02 %akon njih slijede koljen&errucomicrobiotaV SURV M H |[6@RRA WU LMH
% i Proteobacterias 0,78 %.

Dva navedena najzastupljenija koljenkirmicutes i Bacteroidetes,u skladu su s
literatuom dok ostala navedena koljena variraju ovisno o pojedingBeam isur, 2021
Dieterich isur, 2018)OstaladetektranaNROMHQD V SXQR PDQMRP ]JDVWXSOMH(
Verrucomicrobiota Proteobacteria Campilobacterota Cyanobacteria Deferribacterota,

DesulfobacterotaFusobacteriotaPatescibacteriaSpirochaetotaSynergistota

Kako bi popuri L]Y M Hdéjij¢ Da@ravljenna osnovi preglediteratureu obliku Word
dokumenta LIJUDYHQ MH QRERINRPWOWX([RBDOWDORP L] %,20 PDWULI
VYD SROMD L] SUHGORAND L]YMHAWDMD ]D ®¥FidaMREURPHQAH N
u Excelu koristilisusgD SRSXQMDYDQMH SilattdkhEtRikarg R/okd tdbkuyrte® R J

te analizu taksonomske zastupljenosti bakterija u uzorcima.

28



29



30



Slika 16. Prikaz Excel tablice podacimaa ppunjavanjeL ] Y M H xdpalhiMietosoft
Wordu

Najzastupljeniji bakterijski rodovi koji dominirrfju QMLKRYH SURV M@ H YULM|
uzorka ispitanka su: Bacteroides(18,58 %) Blautia (7,97 %) Faecalibacterium(7,70 %),
Agathobacter(4,51 %) Alistipes(3,04 %),Bifidobacterium(2,98 %) i Prevotella(2,03 %) ali
PHYyX QDM]DVWXSOMH QL M LbkojniStFakieijkOrtvidviyl X nakH odVIrjtra su
Ruminococcug1,85 %) Tannerella(1,65 %), Subdoligranulum(3,01 %) Dorea (1,34 %)
Klebsiella(0,06 %) Lachnospira0,88 %) Parabacteroide$l,09 %)i ostal.

.RG YHULQH LVSLWDQ bakrijsRiDdd |jp BattxrSideskefiQspadia u
Bacteroidete&oljeno, iako kod nekolikaspitanikakao prvi najzastupljeniji rodhije Bacteroides.
Pa tako, jedan ispitanik kao najzastupljeniji rod ihatipes,jedan ispitanik im@ifidobacterium,
dva ispitanikaRuminococcusp HW L U L 1Pve8dielti b LANHY W L VAS athdiaGidrbdD
osam ispitanika Blautia rod i osam ispitanika Faecalibacterium. Faecalibacterium,
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Ruminococcus, BlautidAgathobacterspadaju u koljen&irmicutes Alistipes Prevotellaspadaju

u Bacteroidetekoljeno teBifidobacteriumu Actinobacteriakoljeno.

Bifidobacteriumprisutna je gotovo u svim fekalnim uzorcima zdravih ljugiODQRY L
Bifidobacterium VX P HYy X SBikiobior koji koloniziraju humani gastrointestinalni trakt te
SRILWLYQR GMHOKX N X QDR G\RP INIRUWQ DPYYerujN ide sProiRvadnjBridv L F L
PHWDEROLWD NDR aWR VX PDVQH NLVHOLQH YLWDPLQL UD]Y
SRUHPHUDMD [BifilbvaatetiGn@odia-t@ddjdj@estarenjen{Wong isur, 202Q King
i sur, 2019) BifidobacteriumVH WDNRYHU SRYH]XMH V XQRVRP ELOMQLK
SURNXOLFDPD JUDKX uzorkibdd BRdeeRtitan jeBifidobacteriumrod, a 26
uzoraka Bifidobacterium LPD PHyYyX GBHNMHOWWXSOMHQLMLK QRMRHDX SU

zastupljenost imao uzorak HVIL (20,28 %)

Kable i sur RWNULOL VX GD MH UHODWLYQD EURMQR\
Lachnospira] QDpDMQR SRYH]DQ V SUHKUDQRP NRMDMHIDARUAY RMILDV R
LVNOMXpXMXiUuL ERELPpDVWR YRUH 33URMHHKBGORR YR YWHI BICO®J XC
L SRYUUD NRG RG ¢ DQHGAKY QR HDVWIFLPQR NRQWUROLUDQ
provedeno na 163 odrasle osobe u dobi od 25 do 45 godina pokazalo da konzumacijom avokada
dolazi do porasta u rodiachnospiraThompson i sur., 2021Poznato je danghrambenalakna
LPDMX YHOLNL XWMHFDM QD VDVWDY UD]JQROLNRVW L ERJDV
]D UHDNFLMH IHUPHQWDFLMH NRMH SURYRGH2MO)HIBwWNM pQH YU
LVWUDALYDQMX WrEvdeRayizjibaDKoddebe MBurkini Faso koja su jela hranu s
PDOR PDVWL L ALYRWLQMVNLK EMHODQPHYLQD D ERJDWX an
XVSRUHGEL V GMHFRP L] ,WDOLMH NRMD VH KUDQH A]DSDC
EMHODQPHYLQDPD iatastikhéd) Rnfalo &ldkam.E R P

Lachnospiraje detektirangkod % ispitanikaV. UHODWLYQR PDORP ]DVWXSO
uzorakanalazi se u deset najzastupljenijih mikroorganizaB&L pHPX MH QDMYHUD ]D\
RS DaH Q D-3N®R42 %PuzorkaPrevotella URG S UR Q D 24ipitaika &l9RuGoraka
V D GPreadtelarod PHY X GHVHW QDM]DVWXS O M H@ toglalpkd WD N W HWVE M\ DQ
imaju rod Prevotellh kao prvi najzastupljeniji, a to su: H& (27,66 %), IM73 (10,82 %), IM81
(28,12 %), IM89 (24,62 %)Rezultati dobiveni za ispitanike W3 i IM-81 u skladu su s ostalim
SURYHGHQLP LVWUDALY D QM LB Redarx & ixpitaniks| BB 1 MegHIW 3 W MNDODQ D F, G
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]QDpL GD NRQ]XPLUDMX KUDQX ER JspitaniCi M3 DIM@ddeBvejedl GQHYQ
koji koriste nedefinirane dodatke prehrani te je u oba uzorka deteltis@haospirakoja ukazuje

QD SRYHUDQL XQdiati prehiaNi M@@UGRSULQLMHWL GUXNpPLMHP VI
mikrobiote, a G HIL Q L U D Mpipraxvéel ppo2vedehi iz koncentriranih izvora hranjivih tvari
YLWDPLQL L PLQHUDOL LOL GUXJLK WYDUL V KUDQMLYLP LO
RERJDWLWL XRELPDO@IXQX FLOMX RGUaADYDQMD ]GUDYOMD DI
NLVHOLQH YODNQD ELOMQH YUVWH HNVWUDNWL ELOMQLK
SURL]JYRGL L GUXJH WYDUL V KUDthSUPz’drd%lie_@thI/m]ni%&lqcﬁNLP Xp

zdravlja/djelokrug/upravvaa-unaprjedjenjezdravlja710/hrana/dodagirehrani/73 Dodatno,

kod IM -3 ispitanikadetektirana je visoka zastupljen®sevotellaroda (27,66 %) tdlonoglobus
rod (2,57 %), a pokamno je da enzimM. pectinilyticusvrste sudjeluju u razgradnji pektina (Kim
isur.,2019).6 WRJD PR&H VH ]DNOMXpLWL GD RYL LVSLWDQLFL NR(

Ruminococcuge rod kojiseSRYH]XMH V GXJRWUDMQRP NRQ]XPDFLMF
RYRJ URGD WDREPQKMXIOMLNRKLGUDWH NDR 4WR VX FHOXOF
butirat koji djeluje kao protuupalni spgfomova i sur., 2019 Pokazano je da probavljivi
XJOMLNRKLGUD W Battéroidedi@ostidid QM OM B UREDY OM L Wakte3i@ YHUD Y D
P O L MH p Q HRiNind¢dbE&usBbacteriumrectale i Roseburiute smanjujuClostridium i
Enterococcusrste U 53 uzoraka detektiran jRuminococcusod, D X]JRUDND VDGUAL R)Y
PHYyX GHVHW QD M]D M\XI®O dtdiaRd IMID K11LPR B)Ri YMB6 (17,36 %) on
detektiran kao prvi najzastupljenii rod. RG RYLK X]J]RUDND WDNRYHU MH Gl

zastupljenosBacteroidesBlautiai Faecalibateriumroda.

5D]OLpLWD LVWUDALYDQMD SRND]DOD VX GD MH SUHKUD
UDJ]QROLNRVWL FULMHYQRJ PLNURELRPD VisokaN&stugllgmd8Y NRUR p
Firmicutes NROMHQD SRYH]XMH VH V YLVRNRBPOSRWHBREQVRBRWDMHC
masti te malim unosom mikronutrijenata i vlakaf@rbeOrihuela i sur, 2018) Nedavna
LVWUDALYDQMD SURYHGHQD QD PLAHYLPD NRML VX ELOL KU|
QLVNLP XGMHORP PDVWL L YLVRNLP XGMHORP aHUHUD RWNU
PDVWL L aHUHUD B#&@idideted P D RRNMHRiINDIQuUidskoljena. Kod ispitanika
QDMYHUX ]D VivkhiX 8e3 kblieaRMaAMM57 (91,37 %), a najzastupljeniji rodovi od
QDMYHUHJ SUH P DBRQUIMZ BT ANdgathdbacte(15,38 %) Ruminococcugd,22
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%) dok je zastuplijenofacteroidesoda svega 1,87 %/ DNRYHU NRG LV IDWID@WUN&OH QD
je visoka zastupljenogtgathobacter(21,46 %),Blautia (15,03 %),Subdoligranulun(9,68 %),
Faecalibacterium(3,73 %) teRuminococcu$3,68 %), aBacteroidesod svega 1,61 %. Stoga,

PRAH VHVAVUMHWSWR. GD RYL LVSLWDQLFL NRQJXPLUDMX KUDQX

%DNWHULMVNL URGRYL SURQDYHQL VDM&RIliaNIN&E), SRMHGL
Citrobacter (IM-17), Peptoniphilus(IM-14), Butyrivibrio (IM-12) i Desulfovibrio (IM-24).
Massilia, Citrobacter i Desulfovibrio spadaju uProteobacteriakoljena a Peptoniphilusi

Butyrivibrio u Firmicutes.

),1$/1, ,=9-(a7%- =% ,63,7%1,.(

Na krajujeVYDNL LVSLWDQLN GRELR SRSXQMHQLaral2é MH&W D N
FULMHYQH PLNURELRWH RGQRVQR EDNWHULMVNX ]DVWXSOM
koje su prikazanéablicamal-7, te informacije opojedinim bakterijana U prilogu je prikazan
LIYMHAWDM NRSUWHNGH ROXMLR NDR

Utablicil LJUDAHQD MaéastpleNodt Bojednih bakterijskih koljera ispitanika
IM-1 iz koje je vidljivo da kod ispitanikdM-1 prevladavaju 3 bakterijska koljena, a to su:
Firmicutess 67,12 %, zatinBacteroidota(Bacteroidetes}y 29,69 % iAcdinobacteriotas 2,74 %
AWR MH XLVWODG K¥aBtey¥untaie crijevnenikrobiotedrugih aubra.

Tablica 1. Zastupljenost bakterijskih koljena kod ispitanika-IM
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Tablica 2 prikazuje deset najzastupljenijin bakterijskih porodica u postotcima kod ispitarika IM

1.,] WDEOLFH MH YLGOMLYR GlRclp@praceapsropize/ \8%,330MKdj@ RV W L
spadau Firmicuteskoljeno, zatimBacteroidaceas 24,46 % Ruminococcacegaorodica s 20,95

%.

Tablica 2. Deset najzastupljenijibakterijskih porodic&od ispitanika IM-1

Tablica 3X L]Y Mpiikaaui2 esenajzastupljenijih bakterijskih rodovaji su zastupljenkod
ispitankg RG QDMYHUH SUHPD QDMPDQMRM |][DVWXSOMHQRVWL

Tablica 3. Deset najzastupljenijibakterijskih rodovéod ispitanika IM1
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Tablica4. =DVWXSOMHQRVW RGDEUDQLK EDNWHULMVNLK URGRYI
IM-1

Tablica 4prikazuje trinaest odabranih bakterijskih rodova, njihovu zastupljenost ut@osia
RPHNLYDQL UDVSRQ NRMLLNH pGSFOHDsY B €XinvgiakidRijsBoy RJM H

populaciji + dvije standardne devijacije.

Tablica 5. Omjer koljenaFirmicutes/Bacteroidetelsod ispitanika IM1 i referentna vrijednost

5DY QR \Witthicltes i Bacteroidetes EDNWHULMD pHVWR VH RSLVX
Firmicutes/Bacteroidete&od Firmicutes/Bacteroidetesmjera uR p H Q R pidtite oSobe imaju
YHUL RPMMHWPU &% Y KKdRdal®iMuir, 2017) Kasai i sur(2015) te Riva i sur(2017)
SRWYUGLOL VX GD MH SUHWLOR ¥ishicatRspdpUIRQraindco&RE¥dea HQ L P L
smanjenim razinam#acteroidetesN D R & \Bd&teMidacead Bacteroides.Kao jedno od
REMD&aQMHQ MArmZités X G IHQ®! BX YHHR/UL liZAkbvae igigipe oBacteroidetesp L P H
se RPRJIJXUDYD YHUD GRVW XS Q¢ \hezuiita HB RN HVEDERARIP DnéideQ X
OHYyXWLP UH]XOWDWL QHNLK UMWHKR&GLM QMY HENXLR YUNODG X
EURMQLK VWXGLMD SURYHGHQLK QD ALYRWLQMDPD L OMXGLF

crijevne mikrobiote(Koliada i sur, 2017) Visok udio Bacteroideteskoljena povezuje se s
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SUHKUDQRP EDJLUDQRM QD SURWHLQLPD UD]QURKIMPLQRNL
razinama ugljikohidratgReyes isur, 2016) Tablica 5 prikazujdé-irmicutes/Bacteroidetesmjer

ispitanika te referentnu vrijednost. Iz tablice je vidljivo da je orff@ EODJR YHUL RG UHIHL
vrijednostt @WR PRAaH XND]L YJ\WJdanglidiragihukovakaCsBMWWL3 ih je unutar

referentne vrijednoskoja izrosi 1,42,1.

Tablica 6. Omjer rodovaPrevotella/Bacteroidesreferentna vrijednost kod ispitanika i

IDNRQ XYRYHQM D Ba&tterdided) FPvoteIRi Y Ruminococcus Roager i
suradnici su uveli nowrevotella/Bacteroidesmijer, prikazan tablicom &rijevni mikrobiom u
kojem dominiraPrevotella, NDR &WR MH YHU Q Dp¥vdAbjei<@ R vegetarjaisiRat@iR
s neindustrijaliziranom prehranom bogatom vlaknida& DM RPMHU MH YDAaDQ MHU VH
RVREH V YLaPrvBtéliMBatidRdtdesy NORQLML JXELWNX WHALQH NDGD
ERJDWD YODNQLPD FMHORYLWLP AaLWDUBé&f®ibes§ RAIHVXXRVEBHH
QD WHALQL ND®mDNXNDNEVDPXFLY aWR QDJODADYD SRWUHEX ]I
(van der Vossensur, 2022)

Primjeri mikrobioma bogatitPrevotelarodom PRJX VH WDNRYHU SURQDUOL X |
SURYHGHQLP X UXUDOQLP SRSXODFLMDPD X $lUddfelse -XaQRM
NRQ]XPLUD YL 8§HuyeOsbanw@aerierodesHQWHURWLS SRYH]XMH VH V
industrijaliziranom populacijommodnosno hranom bogatom proteinima i animalnim mastima.
Vangay i sur (2018) pokazali su odmak oBrevotelh prema dominantnijem mikrobiomu
BacteroidlesNDR UH]XOWDW SUHKUDQH L RNROLAD X LVWUDALYDQ
7DMODQGD X 6MHGLQMHQH $PHULPNH '"UADYH -REAOMHE&EQR LVW
devedeset osam odraslih 0SS B&R ND]DOR MH GD RVREH pRréd@eldiim&ULNURELR
WHQGHQFLMX GD NRQ]JXPLUDMX YLaHBéaceNe&RBQ IXPN IRIM.XVYY.E
SURWHLQD L PDVWL awWR ]QDpL GD SRVWRML XWMHBDM GXJF

dva roda unutar crijevne mikrobiote.

Na slici 16 vidljivo je da samo par ispitanika imaj onffeevotella/Bacteroidesr HuUL R G
a to su: IM3 (1,46), IM73 (3,04), IM81 (4,23), IM89 (4,09). SRYHUDQL RPMH!I
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Prevotella/BacteroidlesP RaH ELWL SRYBWVWMHGRFDXQRVD YODNDQD EXGXI

XQRV KUDQH ERJDWH YODNQLPD SHRebidlh @da/ ZBmRpljehddD QLP RE
Prevotell rodakod ovih ispitanikgprokomentirana je prethodno u radu.

Tablica 7. Vrijednost alfa raznolikosti i njezina referenta vrijednost kod ispitanikd IM

Alfa raznolikost, prikazana tablicom 7, opisuje bogatstvo vrsta usutdtog pojedinog
uzorka, odnosno daje informaciju o broju i raznolikosti vrsta prisutnih u pojedinom uzorku. Smatra
VH GD YHUD EDNWHULMVND UD]J]QROLNRVW SR]JLWLYQR GMHOX
je metrikom observed featurelkoja procjenjuje broj bakterijskih vrsta unutar pojedinog uzorka

EURMDQMHPLIHD|IORBLWRELPDMHQLK LQGHNYVIDddECSimpsdD QR O L N
indeks, Shannonndeks, ACE indeksi Good's Coveragadeks.

8 RYRP UDGX SURVMHMpPDODBEURMDYDWMKDFNRBRMHY QX PLNUR
1 D MY H Uraznblikolsixoja iznosi 283,1R G U H y H Qifpitikhita NVF6G, a najmanju IML7 s
67,46 GUXJH VWUDQH EHWD UD]J]QROLNRVW GDMH LQIRUPDFLM X
u usredbi s ostalim uzorcima koji su analiziradiWR VX WRpPNH QD JUDIX EOLaAH W
Beta raznolikossvih promatranih pojedinagaikazana je na slici 17.
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Slika 17. Beta raznolikospromatranih uzoraka

Svaka boja prikazuje jedgamomatraniuzorak.
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=$./-8y&,
1D WHPHOMX SURYHGHQRJ LVWUDALYDQMD L DQDOL]H UH]XOV

1. Kvaliteta VHNYHQFLUDQMD QLMH ELOD GRYROMQD ]D VSDMDC
DQDOL]X NRULAWHQD VDP{RgS8UleEcBd@MD RpLWDQMD GR

2. 8 SURPDWUDQRM SRSXODFLML VXNODGQR SRVWRMHULP 1
identificiranaFirmicutesi Bacteroidetes.

3. Najzastupljeniji rod detektiran u promatranoj populaciji Bacteroides koji je
najzastupljeniji u crijevnoj mikrobioti 2959 ispitanika.

4. RodPrevotellaQLMH GHWHNWLUDQ NRG YHULQH LVSLWDQLND I
samo p H Vigpitarika.

5. 3URJUDPL ([FHO L :RUG SDNHWD 06 2IILFH XVSMH&EQR V
taksonomskoj zastupljenosti bakterjauRi FLPD WH L]JUDGX L]YMH&AWDMD ]
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7. PRILOZI







































IZJAVA O IZVORNOSTI

Ja aHU E H p LizjadjtiedRdB je ovaj diplomski rad izvornézultat mojeg rada te da se u njegovoj

izradi nisam koristila drugim izvorima, osim onih koji su u njemu navedeni.
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