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* Untersuchungen vom
bakteriellen
Metagenom in
Bodenproben uber den
Verwesungszeitraum

eines

Schweinekadavers,
sowohl in lateralen
Kadaverabstanden als
auch im Tiefenprofil
uber verschiedene
Bodenhorizonte

Probennahme: kadavernah, 50 cm Kadaverabstand, 100

» Spezifische Suche
nach
Indikatororganismen zu
bestimmten post
mortem Intervallen

* Abundanzveranderung

en uber die Zeit

* Prufung fur den
forensischen Kontext,
ob ein Kadaverproxy
vergleichbar mit der
menschlichen

Verwesung ist

* Feststellung der  Grundsatzlich wenige * Interdisziplinare
Kadaverliegezeit Studien Zusammenarbeit
anhand von » Sehr wenige Studien in zwischen mehreren
Indikatorbakterien der Schweiz Fachbereichen

» Okologisches » Schwieriger Vergleich » Ausdehnung der
Verstandnis der >wischen Tierkadaver- Analysen auf Pilze,
Kadaververwesung in und Humanstudien Amoben, Arthropoden,
Schweizer Nematoden
Klimabedingungen » Untersuchungen von

» Feststellung des verschiedenen
Kadaverliegeortes Bodenarten in der
wenn keine Uberreste Schweiz
mehr vorhanden sind e Grosse Studien mit

vielen Replikaten

Ergebnisse: Abundanzveranderungen uber alle Bodentiefen, zeitliche

cm Kadaverabstand, 500 cm Kontrollboden. Tiefe bis 20 cm. Sukzession und Dominanzveranderungen einzelner Gattungen in

x Entnahmestelle kadaverfern, Abstand 500 cm

Entnahmestelle kadavernah

20 cm
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kadavernahen Proben. Stabile Gemeinschaften im Kontrollboden.
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Methode: NGS-basierte Metabarcoding-Techniken

A. Library Preparation

Genomic DNA

=
Adapters G

Sequencing
Library

NGS library is prepared by fragmenting a gDNA sample and
ligating specialized adapters to bath fragment ends.

l Fragmentation

B. Cluster Amplification
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Library is loaded into a flow cell and the fragments are
hybridized to the flow cell surface. Each bound fragment
is amplified into a clonal cluster through bridge amplification.

| C. Sequencing

Sequencing Cycles ( )

Data is exported to an output file l

Sequencing reagents, including fluorescently labeled nucleo-
tides, are added and the first base is incorporated. The flow
cell is imaged and the emission from each cluster is recorded.
The emission wavelength and intensity are used to identify
the base. This cycle is repeated “n” times to create a read
length of “n” bases.
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D. Alignment and Data Anaylsis

ATGGCATTGCAATTTGACAT
TGGCATTGCAATTTG
AGATGGTATTG
GATGGCATTGCAA
GCATTGCAATTTGAC

ATGGCATTGCAATT
AGATGGCATTGCAATTTG

©
-Dlgital image peference  AGATGG TATTGCAATTTGACAT

Cluster 1 > Read 1: GAGT...
Cluster 2 > Read 2: TTGA...
Cluster 3 > Read 3: CTAG...
Cluster 4 > Read 4: ATAC... Text File

Reads are aligned to a reference sequence with bioinformatics
software. After alignment, differences between the reference
genome and the newly sequenced reads can be identified.

NGS diente zur Generierung umfangreicher

Sequenzierungsdaten, Metabarcoding ermoglichte durch

die genaue Sequenzierung von Zielregionen der DNA

(Barcoding-Regionen) die spezifische Identifizierung der

vorhandenen Mikroorganismen anhand der V4-Region
des 16S-rRNA-Gens.

Referenzen:

Klare Trennung zwischen den kadavernahen Proben und den Proben der
Kontrollgruppe im Bezug auf die mikrobiologische Diversitat. Die
kadavernahen Proben wiesen eine grosse Streuung auf. Die Kontrollproben
bildeten eine eng gepackte Gruppe und wiesen uber den gesamten

Versuchszeitraum eine stabile Zusammensetzung auf.
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Fazit:

« Das Bodenmikrobiom veranderte sich aufgrund des hohen
Nahrstoffeintrags durch den Kadaver besonders im obersten
Bodenhorizont signifikant wahrend der Verwesungsdauer.

* Der interessanteste nachgewiesene Keim war Ignatzschineria. Dieser
korrelierte direkt mit der Fliegenaktivitat in frunhen Verwesungsstadien.

* In der Schweiz keine Moglichkeit, solche Versuche an menschlichen
Kadavern durchzufuhren, es muss auf tierische Analoga zurtckgegriffen
werden. Wir konnten zeigen, dass in diesem Setting fur diese
Fragestellung ein Vergleich zwischen den Daten moglich ist.
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