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Introduzione:

Microbiota

Insieme di tutti i
microrganismi colonizzanti il
nostro corpo

Concetti ch

Good and Bad Bacterial Flora

BIFIDOBACTERIA ESCHERICHIA COLI
The various strains help to regulate  Several types inhabit the human gut.
levels of other bacteria in the gut,  They are involvad in the praduction

modulate immune responses to of vitamin K2 essential for blood
invading pathogens, prevent clotting] and help to keep
tumour formation and bod bacleria in check.
produce vitamins. But some sirains con lead to illness.

CAMPYLOBACTER ENTEROCOCCUS FAECALIS CLOSTRIDIUM DIFFICILE
C Jejuni and C <oli are the strains most A common cause of Most harmfull following @ course of
commonly associated with human diseose. postsurgicol infections. antibiotics when it is able to proliferate.

Infection usually occurs throught the
ingestion of contaminated food.

A

LACTOBACILLI
Beneficial varieties produce
vitamins and nutrients, boost
immunity and profect
against carcinegens.

jave

Microbioma

Insieme dei microorganismi simbionti,
delle loro informazioni genetiche e delle
loro interazioni con l'organismo ospite

Microbiomet: A

IN NUMBERS
100 Trillion remeoemm

symbiotic microbas live in and on every thors ara stors in the

person and make up tha human microbita MIKY way *

9%:::

of our microbiota is located in the Gl tract

1501,

The genes in your microbioms cutnumber lhe
genes in our genome by about 150 to ane

Microbiome
Ireland
Interfacing Food & Medicine

The microbiome is more
medically accessible

and manipulable than the
human genome

ltis

thought that

%

of disease can be linked in some
way back to the gut and health of
the microbiome

Viruses:Bacteria
in the gut microbiota

-

The surface area

| |of the Gl traet i5  You have
1 || the same size as
2 tennis l’_‘ou'TS

\* ‘ ﬁ more 'mrmhm-. than human cells

: The gut microbiota can

rchars weigh up ta 2Kg

Each individual has a unique m
e i 4/5)2”,

personal as a fingerprint
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Approccio di Sequenziamento

Diversi approcci di sequenziamento
per investigare il microbioma umano
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16S rRNA gene *
. approaches % - (all microbes)

profiling
(bacteria and archaea)
Metagenomics (DNA Viromics
Clustering DT DT (vlral:-!:largcles)
Mapping to de novo assembly
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Metatranscriptomics (RNA)
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pathways/genes transcriptomes
Organization into
Sample Ey_pe pathways
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Putative functional pathways

Active pathways/microorganisms




introduzione:  Approccio di Sequenziamento

e IVIiCrODIiOMaA

Shotg un metagenomlcs

l

DNA fragmentation and sequencing

+

165 rRNA gene proﬁllng

165 rRNA gene amplification and amplicon sequencing
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OTUs generation Metagenomic reads pool

oTu_2 OoTuU_3

| Reads-based analyses ‘ ‘ Assembly-based analyses |
Taxonomic cIaSSIﬁcatlon of OTUs Taxonomic Functional Assembly
profiling analysis and mapping
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Archaea
Bacteria
Eukaryotes



introduzione:  Approccio di Sequenziamento

Extracted DMA from the microbial community

Patient Microbes in a tissue sample
e

S R S —
D . 5> —
Microbioma » ¢ Microbiota

Functional Metagenomics (which organisms and functions?) Community Profiling (which organisms?)

Sequence Amplify 1.65 »
total DNA gene regions H —
— from tht_a by PCRH and »
community saequence - -
I EE—TY—TTT—| T o N N N WL
- = - Compare to Bin by e ————— S
"“g % ('"'; MNCBI known operational ———
genomes taxonomic unit =
(OTLY
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w5 bs known known 165 L B
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':-‘: -’:I-'_'-'-: -'::J: - 1] 4 l 8 ;f Irllll\'ii-_
. i S 2 Bt Genes, Phylogenetic 3 / '
W SN e o pathways diversity =
= e & | a I 1 Phylogenetic
TP G b é and organisms < = composition of
frequency and frequency OTU the community

Function

M&tabc:;lic profile




Sample
processing
step

Technical
sources of
error and bias

Coslea et al?

Sinha &t al.*

Introduzione:

Approccio di Sequenziamento
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Sample Sample DMNA Sequencing DHA Computational
collection storage extraction library preparation sequencing analysis
* Inadequate * Change in + Differential « Quantitative * Saquencing + Suboptimal

sampling community recovery of DNA amplification bias EITors quality control
* Incomplete structure due to from different (PCR efficiency) * Run-ta-run or filtering

sample differential strains + Qualitative CArTyover + Alignment ermors

stabilization growth + Extraction kit amplification bias * Barcode * Database armors
* Sampling kit * Dagradation of contamination (primar mismatches) SWapping + Database bias

contamination | DNA during * Sample swaps = Amplification errors | = Demultiplexing | » Baich effects
* Mislabeling of freeze-thaw during transfer (PCRH chimeras, Ermors * Failure to flag

samples cycles * Sample cross- substitution ermors) contaminants

contamination * Reagent
contamination

* Sample cross-
contamination

+ Compare
protocol for
human fecal
samples across
21 laboratories

+ Recommend a
standandized
protocol

+ Compare data generalion processes across 15 laboratories and computational
analyses across 9 groups
+ Results inform future experimental design

Nature Biotechnology DOId0i:10.1038/nbt.3983

| metodi genomici per il
sequenziamento diintere
comunita presentano molte sfide
tecniche e analitiche implicite
nella metodica ma che possono
anche variare ampiamente tra i
diversi laboratori



P Prima del sequenziamento:  Djsegno sperimentale

Gli studi sul microbiota dipendono in maniera importante dal sample size

e-vident

Optimize Your Study

Saloct a Study:

[ Ferer et. al Keyboard ¢ n

Ssquences per Sampls

E’ stato sviluppato per aiutare

Number of Subyects

S—— a stimare le dimensioni del

campione richieste in base

alla dimensione dell'effetto
previsto utilizzando studi

simili precedenti




P Prima del sequenziamento:  Djsegno sperimentale

Gli studi sul microbiota dipendono in maniera importante dal sample size

-
esvident
Optimze Your Study
Salact a Study:
: ( Ferer e1. al Keyboard ¢ n
Sequences per Sampls

Number of Subsects

L'interfaccia di Evident fornisce : B o e

(1) la selezione dei parametri; s e

GE
AGE_IN_YEARS
ANONYMIZED_NAME

(2) la selezione del tipo di

visualizzazioni; gt
(3) la visualizzazione del grafico

WebGL.




0......F'.'.r.im9..9!.9.'..599.qe.nz.ié.msnre.z.. Disegno sperimentale

Gli studi sul microbiota dipendono in maniera importante dal sample size

&

<

L'interfaccia di Evident fornisce :
*¢* Non c‘é un metodo

(1) la selezione dei parametri; . .
standardizzato per riportare

(2) la selezione del tipo di le dimensioni degli effetti
visualizzazioni;
(3) la visualizzazione del grafico ** studi simili potrebbe non

esistere

WebGL.




0......!?.r.im9..9!.9.'..599990319.@901.9..s. Disegno sperimentale

Campionamento ripetuto
degli individui

q +« Ricampionare gli stessi individui
4 nel tempo o valutare piu

!Jl individui solo una volta?

Studio pilota
per definire
I'effetto sul sample size

Non e definibile uno approccio
analitico standard

Tuttavia, il campionamento ripetuto nel tempo
& fornira una visione piu completa della diversita.

(Caporaso et al., 2011) o




P Prima del sequenziamento: - Dettagliati Metadata

Informazioni tecniche sullo Informazioni associate alle
studio (nome del progetto, tipo di sequenze, compresa la
indagine, ambito dello studio, metodo di . .
i p.rovel?lenza del ca.mplon.e

biologico ( e tipologia
campione)

Analisi e annotazione
delle sequenze (analisi),
file dei dati grezzi
(esecuzione)

Informazioni ambientali circa lo

svolgimento dello studio .. . .
(Posizione geografica (latitudine e Informazioni  associate ai

longitudine), Data di raccolta, Ambiente soggetti in studio, tra cui
(bioma), Ambiente (materiale)) dati antropometrici e clinici

Petraten Hoopen, European Nucleotide Archive
https://slideplayer.com/slide/12726805/?fbclid=IwAR1]Ki-iDYe-qSyZimvS420sGLOpsqkcNiCkBIbm40VbtXRSra5H8CCHYQE#. W-G_tpd88jw.facebook 12




P Prima del sequenziamento: - Dettagliati Metadata

] Please note that Project and Study have been merged inte one common Study concept.

’ [ °
I e rc e co n IVI e re I Home Mew Submission| Studies | sSampe Groups | Samples | Experments | Auns | Assercies Waraons
t e I t. t I t e Startw > Stisdty = Sampie > Rufi 22 Finaah
Please create new samples by uploading a spreadsheest or by following the instructions below. if your data will refer only to previously submitted samples please
° ° ° °
archivi pUbthI? s
[ ]

§ Please select the checklist fields you would like to include W Please complete any fields that yvou wouwld like to apely to all
with esch samiple. Recommended fhields can be unselected samples, This will act &5 a template for the rest of the
from withan the correspa !\d:r‘; attribute group an the sampias,

left-hand side panel. You may also add custom fields.
Template Basic Details -

<&

L)

*» | dati senza metadati sono inutili;
% descrivere i propri dati in modo cosi
dettagliato come vorreste trovare i dati e —

L)

a) Enter the
information

= Acdd

The different —\"

common to

di altri; [ i st I all samples
** usare descrittori standardizzati; S—— ChecklISEare L styorscromer o vt oo oo paraare
** gli archivi che presentando i dati danno SRS section. Click to e

expand the view. /

credito ; El oo a———
% tenere aggiornati i dati: allo stesso e

modo tenendo aggiornati i dati questi S S

daranno valore alla ricerca e credito al —————— [ e g o

ricercatore. ———————————————— .= gpooragh

s ——— S L i K
A red icon denotes
i omse a mandatory field ovaciaes

that you select a

b) ESSENTIAL: make sure
metagenomic tax Id!

https://www.ebi.ac.uk/ena/submit/metadata-model




........ Come sequenziare:  Selezione dei primer

68 136 433 576 821 980 1117 1243

A
b

(\;L_

V1-V3 ~510 bp for Roche 454
vV3-v4 ~428 bp for MiSeq PE

V3-V5 ~548 bp for Roche 454

V4 ~252 bp for HiSeq

~562 bp for Roche 454 V6-V9

V1-V9 (Full-length)

Pacific Biosciences




(454 Illumina, Sanger) Meiadala
fastg, fasta, qual, or sfiitrace files Mapp ing file

Come sequenziare:

Quali strumenti di analisi preferire

Legend

Currently supported for
marker-gene data only

Pre processing

Remove primer(s), demulti

plex, qualtiy filter

(i.e., "upstream” step)

Currently support for

(i.e., "downstream” step)

............. . - SR /Se———
Denoise 454 Data ! Database submission
..........................................

| PyroNoise, denoiser H EBI export

B T
I
v ¥
Pick OTUs and representative sequences

Closed-reference based | Open-reference based De novo
blast, uclust, usearch uclust, usearch cd-hit, mothur, prefix/suffix,

trie, uclust, usearch

v

v

Assign taxonomy

Align sequences

blast, RDR rtax,
maothur, tax2tree

PyNAST, infernal,
clustalw, muscle, mafft

: v

v

(__ Required input )

Optional input

___________________

7
0’0

Build 'OTU Table’

Build phyl ic tree

i.e., Sample by observation matrix

FastTree, clearcut, clustalw,
raxml, muscle

Evolutionary relationship f
be

=tween OTUs o

vV u

N\av

a-Diversity and rarefaction

p-Diversity and rarefaction

e.g., Phylogenetic diversity, Chaot,
observed

e.g., Weighted and unweighted
UniFrac, Bray—Curtis, Jaccard

v

v

Interactive visualizations

e.g., PCoA plots, distance histograms, taxol

nomy charts, rarefaction plots,

network visualization, jackknifed hierarchical clustering, Sitepainter, animations

Hu Huang (huan0764@umn.edu)

.0

&' me

Consente diverse modalita di data mininig tra cui:
il demultiplexing e il filtraggio di qualita, la
selezione OTU, l|'assegnazione tassonomica e la
ricostruzione  filogenetica, e analisi e
visualizzazioni di diversita.

Raccolta di molti programmi elaborazione dei dati
grezzi mediante input da riga di comando.



Come sequenziare: . Quali strumenti di analisi preferire

Optional Input

= IMe

| mamaons  Core concept semplicato

Implementato di una interfaccia grafica
Visualizer
[ ] 3
Visualization . M I
- - W/

Monitora automaticamente le tue Esplora in modo Facile condivisione dei Sistema basato su plugin:
analisi con la provenienza dei dati interattivo i tuoi dati con risultati con il tuo  tuoi metodi di anal;gsi '
decentralizzata - non & piu bellissime visualizzazioni team, anche quelli referiti in un Unico
necessario fare ipotesi su quali che offrono nuove senza QIIME 2 P osto

comandi sono stati eseguiti! prospettive. installato. P '

https://qgiime2.org/



oCOmesequenZ'are Quali strumenti di analisi preferire

Downioad  Wiki __ Forum

¢ Consente I'analisi dei dati del gene16S rRNA;

** Consente di analizzare i dati utilizzando una pipeline
molto simile a QlIIME;

¢ Ha il vantaggio di essere un singolo programma da
eseguire;

¢ Diversamente da QIIME manca un po’ di una facile

personalizzazione.




o......ﬁ.’.‘.i"..'.'.?:.'..f?'..‘?.!.'.?..9'.!.‘.’.?.E:‘:!F.".“...T.'EE.‘.’.P..'E?... Misure numeriche

Metriche utilizzate per descrivere I’ alfa diversita: Diversita a

Shannon:

** misura la probabilita di predire lI'estrazione di una specie batterica tra quelle presenti nell’elenco
delle specie identificate;

¢ utile a stimare la ricchezza di specie batteriche presenti nel campione.

Chaol:

o

% stima il numero di OTU che non sono rilevati dal sequenziamento in base al numero di taxa batterici
rappresentati da una singola lettura, definita singletons;

+ utile ad avere una stima indiretta dell’abbondanza dei taxa piu rari.

Simpson:
¢ assume valore 0 nel caso di una popolazione perfettamente omogenea e valore 1 nel caso di una
popolazione eterogenea al massimo (ogni specie rappresentata nella stessa proporzione) ;

/7

** rappresenta l'eterogeneita di distribuzione delle specie all’interno di un habitat.




o......./ﬁn.?.'.iﬁi..f?'.?.!.'.?..f?'.!xerf:?.t.f?.m?sre??sﬁ.i.. Misure numeriche

OTU1 OTu2 OTU3

S

OTuU4 OTUS OTU6

OTUT OTuU8 OTU9

OTU phylogeny unknown:

Communities equidistant

OTuUs3
OTuU4 OTU7

OTU1
OTUG6

OTUS
OTuU9

OTU8  oTU2

O
OO

OTU phylogeny known:

Bird community is
less related

i_

Diversita B
* E’ la misura della diversita tra i campioni.
* Le metriche di diversita beta possono essere
raggruppate in diversi modi :

1. possono essere quantitativi (usando
abbondanza di sequenza, ad es. Bray-Curtis o
ponderata UniFrac);

2. qualitativo (considerando solo la presenza-
assenza di sequenze, ad esempio, Jaccard
binario o UniFrac non pesato);

3. possono essere basati sulla filogenia (le
metriche di UniFrac) o meno (Bray-Curtis,
ecc.).

** Le metriche basate su filogenia possono risultare
piu potenti delle altre metriche nei confronti
delle comunita.

4

)

(AR)

)

L)




o......./ﬁn.a.'.iﬁ.i..9'..6..!.'.9..9.?.!9(?:?.?.‘9.mi.e.re?zisaz.. Misure descrittive
PCA e PCoA HeatMap

L -q._' &
H H H H 0 1 2 3
ot r g 4 Riduzione di dati H ‘ H
E 2w ‘Fl- *:' 5 e
. per organizzare le features
. costituenti il mio set di dati
PG "
B Aad group  Blus group o
L l' » E
ﬂ-l- i : u " " tg
E ..h -‘1. "";--l >°_
o w :.""
PC
2 g L] E k-] 44 ‘5‘ g § g g g =
¢ Green group Etgg‘ég%ig%g%ﬁgg
== : §gfgiigscpgsi’
Bl CIusterlng ’ §°5 &5 8§32 g $
& § E - E 8 =
. . le b 3
T per capire quale sia l'impatto 8 ©
delle nostre OTU e della loro -

i Bacterial Genera
organizzazione nei campioni




......... Analisi della diversita microbica: - Altri tipi di analisi
Networking .=—f— e e s

L . 'II . - Hamrerrai [ Lo ]
‘ﬂlh_ﬁ%.ﬂ::;:.:- T':Il .'-_ ..'r"%“ﬂ'-l'ﬂiu frﬁm ? -
".‘..;_..... H....._, ‘lll:q.m .ﬁmw 1_-.;,.-0---:._.' T . kuu- ..I._-hh“
T . oo T=m* 1 I& fl b ."-"""Pl i f
Le reti di correlazione sono: ki | i W r— | (e
.I # | " |'---
. T, WL ;:":‘“I ot ks il-:nl-h.- - ‘r'-‘“" '117-"-“.-..“ T
** un modo per o pwe-— S, iu- e =" -1.= J.f el A I L
. . 'qhh“_ ':_Tu- = -_".'_'-_ "-—I:"— - v % e ripdihisin — 22 ki Wb S " ~ . .-.__". o
Vlsuallzzare quanto -““n?;:.ll Tu.p -y 'r.... .-":' '!".—"I-TM > rul.-h .-wm ferwinara rm-wil ‘.'llmm..‘:. Fap wbpmrata .EW;}I-I"-—M-!H .*Pi'mq- J%ﬂ'-"“*:
. . . _-;'_- :,m s ; % o s - = ..w.':“ | i 2 d r # N [} -
differenti specie k. Sy 1:,‘ ) - """‘"‘r;vm_-h._m__ N I,*‘“: i — Vo T N b
batteriche o altri fattori oL f';f:-;'f i . Yo ;#. i Yo St | = P o A
Lo . . - ."..,:."., if i """‘"":"_f"."_" Y e 1 i 1 " - rr'\.l""rr'l- m‘_. ‘,l': s
(es. acidi grassi, fattori o= | T . e — i A — —= Vi
[ r— i i = L ] m
dell’ ospite, metaboliti, g [ i w"‘“"*-**:f*_}c s
. . N ey Heimirai r— Lactohuucbia
ecc.) interagiscono tra i il T A
I‘Lr__r"," Shemaels o ll-h* ke L
. W | M
di loro . e it
*fn-«-Tr—. - _".*:.l. 1 - —
—— e b b -
- o r— ] ___,.-; a5 ) 0
¢ un metodo utile per e X0 .
[ b
confrontare i diversi = i — Posse
. . . .'illduu--nhl- ':n"-h'"""'"*" . : " :\'__-:'-'-Hl-r--'., ki
gruppi, evidenziando N e oot vt
quali batteri / fattori g Y e e,
. ‘.u..-..'..... '-I.‘_, L — _- "-F_ = nr
coesistono e quale no = S e
.:' bl 'LH“';'“I.'MJ-;;:‘

Drago et al. ISME J. 2017 Apr;11(4):875-884. 21




Analisi della diversita microbica: Esempio di interpretazione

o rn computazionale dei dati

05- "
Kingella

Haemophilus

Eikenella Edge stroke Spearman’s correlation:

E Weak Moderate Strong
;“Q“ ! Cluster (\) relationship relationship relationship
e Fusobacterium Parvirho a1 Pravotelia {89 Neisseria
P N e A 2 ) . .
o setldoalteromonas -
(&) i 3 Pseudoalteromonas
" Streptococcus | ®
! Actinomyces Node fill & Size Mapping: Edge Count
o @ ' ‘
pﬂM:\oMS Kingella ke . 1 Central
CES Capnocytophaga hub
Neisseria .
10- ' ot
' ' | ' ' Haemophilus
-1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0
PC 1 (21.7%)
100000 W Streptococcus
50000 M Pseudoalteromonas
80000 W Prevotella
70000 Parvimonas
% 60000 —— Neisseria
g 50000 . . [ m Kingella
o ‘
40000 . W Haemophilus
30000 ‘ ‘ Fusobacterium
20000 ‘ m Fikenella
10000 . . W Capnocytophaga
o — [~ L [
W Campylobacter
i 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15
m Actinomyces
R Sam p| es I —

Microbes Infect. 2018. pii: S1286-4579(18)30164-3. doi: 10.1016/j.micinf.2018.10.002.



Dedurre lI'impatto funzionale di una comunlta batterica

Reference OTU tree =
(e.g., derived from Carbohydrate &
[Greengenes} &4 i o 5""""“"&
;1 Other terpencid biosynth. .
Fatty acids g
EPOPRRYROC iCS < ita set
Other carbohydrates
PICRUS —_— o I
Central carbohydrate metaboism 1 -
Photosynthesis
t s o Msthe files)
ATP synthesis =
— s e 28
(Phylogenetic Investigation of P 35
- ABC-2 and other c5
Communities by Reconstruction Peptits tndt aice &g
___Phosphotransterase system I 35
of Unobserved States) S sl J' 35
L3
5@

Consente previsioni funzionali su
una comunita batterica, per cui e
stato sequenziato il gene
16S rRNA.

MNormal

OTU table

(sampl 58
sampile X (divide C ional Tl
marker gene || by mai ;::aﬁix? g §
count matrix) numbe T— g:;» o

abundan 0% o o  oss 10 3

Accuracy (PICRUS! prediction)

Langille MG et al. Nat Biotechnol. 2013 Sep;31(9):814-21. 23



Annotazione e condivisione dei risultati:

§ A AR A AR N A A AR A A A A AR AN A A A AN EAEEAEEEENSNEEEESEEEEsEEEEsEEEEEsEsssEsEmEssss e

European Muclectide Archive

Update Software | About ENA  Support

Submit & Update

Submitting and updating data

We offer a b ah which

Sulwmit E it
read data assembled nee andfor

an

a

(No partial or <o ssemblies)

St Ermail Popuilar
genome assemblies "
{oontigs/scaffolds/ chromasomas) ENA helpdesk

Submit data

We provide a free service for submission of raw metagenomics sequence data and associated metadata to the Eurcpean
Muclestide Archive (EMA) and analysis by EBI Metagenomics.

i you have data that you wish 1o have analysed, you need an EMA submitter account that has been registersd with EB1 Metagencmics. This allows us to track
your subnitied data and ensures that we have consent to access it for analysis.

WWIth & valld ENA submither account. you can submit your data directly Lsing the # ERNA Webin tool, which wil help you descrie your metadata and upload your
seguence cata

Ones your reads ane Lploaded 1o the EMA, the EB| Metagencmics: team will scces perform the analysis, which is done in seversl steps. You will

receive an email once the analysis s1arts and aNoter when the an ) fpeate (v the submission and analysis

process). The analysis tme is dependent an the number of sam

you will

https://www.ebi.ac.uk/ena/submit/metadata-model

# ENA Training Modules
|

Search docs

Registration

2 Interactive Submissions

Module 1: Interactive Submission
Options

Module 2: Register a Study
Module 3: Register a Sample
Module 4: Add Read Files

Module 5: Updating Studies,
Samples, Experiments and Runs

Module 6: Genome Assembly
Submissions

Module 7: Genome Assembly
Update and Resubmission

Module 8: Annotated Sequence
Submission

Programmatic Submissions
Command Line Submissions
Submissions Portal
Submission Reports
Metadata

Nata Fnrmate

& Read the Docs

Docs » Interactive Submissions » Module 2: Register a Study 0 Edit on GitHub

Module 2: Register a Study

This form s used to register a study (also referred to as a project). Studies are typically registered
hefore any data is submitted. Data can be added to the study at any time. Please see Interactive
Subrmission Options to learn how to access it. Fill it out and click ‘Submit’ to register your study and
receive accession numbers. The details can be edited and updated later, but you need to have
registered a study to submit your data.

Please specify the release date of your study: Please provide attributes to add a deeper description of the study:
This is when your study wil ba made public Tag  FieldType
Add
Please provide a short name for the study: Please provide PubMed Ds of publications you want to assoclate with the study:
(numeric value)
PubMed IDs
Add
Plaase provide a short descriptive title for the study: (*) For genome assembly projects only: In this study, will you provide functional
genome annotation? (')

PLEASE ANSWER WITH YES IF YOU HAVE ANNOTATION: Locus tag prefives are only
associated lo studies providing funcfienal genoma annotation
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Please provide an abstract to describe the study in detail: (*)
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Webin will report two accession numbers for the study. The first starts with PRJEB and is called the
BioProject accession. This is typically used in journal publications. The study will also be assigned
an alterative accession number that starts with ERP. This accession number is called the SRA
(Sequence Read Archive) study accession.

https://ena-docs.readthedocs.io/en/latest/mod_02.html
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Conclusioni

** Indipendentemente dalle metodologie utilizzate per investigare il microbioma umano,
alcune linee guida sono fondamentali per la realizzazione di studi che contribuiscano
efficacemente al conseguimento di un’ approfondita caratterizzazione delle comunita
batteriche associate a differenti condizioni fisio-patologiche.

** Queste raccomandazioni interessano principalmente:

e un’attenta progettazione dello studio;

e |a raccolta e conservazione di dettagliati metadati;

e |'applicazione di metodi sperimentali e analitici che siamo tra loro coerenti;

e |a conservazione di buona parte della documentazione raccolta perché possa essere
utilizzata per la progettazione di modelli statistici;

e |'utilizzo di software e strumenti statistici che consentano di generare registri di
analisi e tengano conto delle versioni degli strumenti bioinformatici applicati;

e i| deposito in database pubblici di tutti i dati raccolti attraverso 'utilizzo di formati
standard fruibili anche per ulteriori indagini.
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