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Kulturunabhangige Diagnostik
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Metagenomik:
Hochdurchsatz-
Genomsequenzierung:
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Das bakterielle Atemwegsmetagenom von
CF Patienten (6 — 60 Jahre)
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Fallbericht:

Erfolgreiche Eradikation
einer Infektion mit
Burkholderia multivorans
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Das gesunde Atemwegsmikrobiom
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Das bakterielle
Atemwegsmetagenom
von gesunden und CF
Sauglingen und
Kleinkindern
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