UTILIZAREA METODEI DE
SECVENTIERE METAGENOMICA
IN EXAMINAREA BIOSUBSTRATELOR
CLINICE (REVIEW-UL LITERATURII)

Rezumat

Dezvoltarea noilor tehnologii de secventiere au facilitat carac-
terizarea diversitdtii taxonomice si functionale a microorga-
nismelor. Utilizarea secventierii metagenomice de generatie
urmdtoare oferd posibilitdti de detectare impartiald a tuturor
agentilor patogeni prezenti in proba analizatd. Aceastd teh-
nologie moleculard este un instrument nou utilizat pentru
identificarea ADN-ului si/sau ARN-ului microbian in sange si
in alte biosubstraturi clinice. Studiul realizat este un review al
literaturii. Autorii au examinat, folosind baze de date precum
PubMed, Mendeley, Google Academic si fondurile biblioteci-
lor nationale, cele mai recente publicatii care au corespuns
intru totul scopului. Metagenomica, cunoscutd si sub numele
de genomica de mediu, este studiul continutului genomic al
unui esantion de organisme obtinute dintr-un habitat comun.
Bolile infectioase sunt frecvent observate in practica clinicd, iar
depistarea agentilor cauzali este veriga-cheie in diagnosticul
si tratamentul acestora. Metodele conventionale de diagnostic
nu pot satisface nevoile clinice din cauza operatiunilor ce
necesitd timp si din cauza ratei pozitive scizute. Secventierea
metagenomicd de generatie urmdtoare poate depista bacterii,
virusuri, ciuperci, paraziti, agenti patogeni rari si chiar agenti
patogeni necunoscuti. Utilizarea secventierii metagenomice
pentru examinarea biosubstraturilor este un domeniu rele-
vant, cu un potential mare de explorat. Implementarea acestei
tehnologii va duce la scdderea costurilor. Integrarea datelor
folosind mai multe platforme tehnologice va duce la o mai
buna intelegere a modului de valorificare a metagenomilor.

Cuvinte-cheie: microorganism, secventiere metagenomicd,
boli infectioase, diagnostic

Summary

Use of the metagenomic sequencing method in the examina-
tion of clinical biosubstrates

The development of new sequencing technologies has facilitated
the characterization of the taxonomic and functional diversity
of microorganisms. The use of next-generation metagenomic
sequencing provides opportunities for unbiased detection of
all pathogens present in the analyzed sample. This molecular
technology is a new tool used for the identification of microbial
DNA and/or RNA in blood and other clinical biosubstrates.
The present study is a literature review. Using databases such
as PubMed, Mendeley, Google Scholar, and national library
collections, the most recent publications that best aligned
with the study’s objectives were reviewed. Metagenomics,
also known as environmental genomics, is the study of the
genomic content of a sample of organisms obtained from a
common habitat. Infectious diseases are frequently observed
in clinical practice, and the detection of causative agents is
the key link in their diagnosis and treatment. Conventional
diagnostic methods cannot meet clinical needs due to time-
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consuming operations and low positive rates. Next-generation
metagenomic sequencing can detect bacteria, viruses, fungi,
parasites, rare pathogens, and even unknown pathogens.
The use of metagenomic sequencing for the examination
of biosubstrates is an interesting field with much still to be
explored. The implementation of this technology will lead to
the reduction of costs. The integration of data using multiple
technological platforms will lead to a better understanding of
how to leverage metagenomes.

Keywords: microorganism, metagenomic sequencing, infec-
tious diseases, diagnosis

Pesrome

Hcnonv3osanue memoda memazeHOMHO20 CEKEEHUPOBAHUS
npu uccne008aHuy KnuHu1eckux 6uocybcmpamos

Passumue HO8bIX MeXHON02ULL CEKBEHUPOBAHUS 007IE2HUTIO
XAPAKMEPUCTNUKY MAKCOHOMUUECKO20 U PYHKUUOHATLHO20
PAasHo00pasus Muxpoopeanuzmos. Vcnonvosamue memaze-
HOMHO20 CeKBEHUPOBAHUS HOBO20 NOKONIEHUS OMKPbIBaAem
B03MONCHOCHU 07151 00BEKMUBHO20 BbIAE/IEHUS 6CEX NAMO-
2€H08, NPUCYMCMBYIOUAUX 8 AHATUZUPYeMOM 06pasye. Dma
MOJIEKYNIAPHAS MEXHON02US Npedcnasisem co6oti HOBbLI
uHcmpymenm 0ns udenmupuxayuu muxpobroii JHK u/
unu PHK 6 kposu u 0pyeux KnuHudeckux ouocybcmpamax.

IIposedennoe uccnedosanue npedcmasgusem coboii 0630p
numepamypol. Boinu usyuenvt Haubonee cospemerHvie ny-
OnuUKAYUY, COOMBEMCMBYI0U4UE NOCTNABNIEHHOL UENU, C UC-
nonv3osanuem makux 6as 0anHvix, kak PubMed, Mendeley,
Google Scholar u ponoo8 HavuoHanvHbIX 6ubnuomex. Mema-
2EHOMUKA, MAKIHE U3BECTNHAS KAK IKONIOUMECKAS 2EHOMUKA,
aMO U3yUeHUe 2eHOMHO20 COCMABa 00pPa3y08 OP2aHU3MO8,
nomyuenHovIx U3 obugeti cpedvt obumanus. Nngexyuontoie
30607€8aHUS UACINO 8CMPEUAIOMCST 8 KIUHUYECKOL NPaK-
muxke, U 6viA67IeHUe 6030y0Umenell A6NIACMCA KI04e6bIM
36eHOM 6 Ux OuazHocmuke u neveruu. TpaduuyuonHvle memo-
0blL OUAZHOCIUKY He MO2ym YO08/1emB0pUmMp KIuHUuecKue
nompedHoCMU U3-3a ONUMEeNTbHOCU NPOBeOeHUST NPOUEOYD
U HU3KOLI HACOMbL NOTIONUMENbHVIX pe3ynibmamos. Mema-
2eHOMHOE CeK6eHUPOBaHUE HOB020 NOKONIEHUSI NO3807SEM
o0Hapysusamo baxmepuu, 8UPYcvl, epubbvl, napasumos,
pedxue u Oadxce HeusgecmHvle namozeHvl. Vicnonv3osanue
MEMAZEHOMHO20 CEKBEHUPOBAHUS OIS UCCIE008AHUS OUO-
cybcmpamos - nepcnekmusHas o6nacmo, mpebyrou,as
6onbuUi020 U3yuenus. Buedpenue amoti mexHonozuu no-
36onum cHusumv 3ampamol. VIHmezpayusi daHHbIX ¢ uc-
NO/b3068AHUEM PASTUMHDLX EXHON0UHECKUX NAAMPOPM
N03607IUM Ty Hulle NOHAMD, KAK UCNONb306aINb MENA2eHOMbL.

Kntouesvte cnosa: MUKPOOP2AHUIMDL, MeMALEHOMHOE CeK-
éeHuposarue, MHgﬁekl/QMOHHble 3060716611Huﬂ, ouazHocmuKa




Introducere

Comunitatile microbiene pot fi caracterizate
prin diversitatea taxonomica si functionald, care a
fost studiata pe scard largd, deoarece tehnologiile de
secventiere au permis obtinerea de date mai rapid
si mai precis [1].

Strategiile de diagnosticare rapida si sensi-
bila sunt necesare pentru ingrijirea pacientului si
mentinerea sanatatii publice. Cele mai multe dintre
testele microbiologice conventionale actuale de-
tecteaza doar un grup restrans de agenti patogeni
la un moment dat sau necesita ca un microb sa
fie cultivat cu succes dintr-o proba. Secventierea
metagenomica de generatie urmatoare (SmGU) are
potentialul de a detecta in mod impartial toti agentii
patogeni dintr-o proba, crescand sensibilitatea
de detectare si permitand descoperirea agentilor
infectiosi necunoscuti. S-au construit asteptari mari
in jurul SmGU; totusi, aceasta tehnica este departe
de a fi disponibila pe scara larga [2]. In mai multe
publicatii sunt evidentiate progresele si optiunile
disponibile in prezent in ceea ce priveste costurile,
timpul de realizare, sensibilitatea, specificitatea,
validarea si reproductibilitatea acestei metode in
calitate de instrument de diagnosticin laboratoarele
de microbiologie clinica. SmGU are potentialul de a
revolutiona microbiologia clinica. Cu toate acestea,
rolul sau ca instrument de diagnostic nu a fost inca
stabilit, ceea ce este crucial pentru implementarea
Cu succes a acestei tehnici.

Desi tehnicile traditionale de diagnosticare a
infectiilor sunt mature si au un pret favorabil, ma-
joritatea necesita timp si au o pozitivitate scazuta.
Metoda de secventiere metagenomica este utiliza-
ta pentru confirmarea diagnosticului clinic in mai
multe patologii si a ardtat rate pozitive semnificativ
mai mari in probele din substraturi diferite, inclusiv
sange, lichid de lavaj bronhoalveolar si lichid cefalo-
rahidian, precum siin determinarea diferitilor agenti
patogeni [3].

Testarea metagenomica a deschis o noua
fereastra si pentru examinarea viromului sangelui.
Compus din virusuri bine-cunoscute, cum ar fi virusul
imunodeficientei umane, virusul hepatitei Csi virusul
hepatitei B, viromul include si multe alte virusuri
eucariote sifagi, a caror semnificatie medicala, ciclu
de viatda, epidemiologie si impact asupra sanatatii
umane sunt mai putin cunoscute si, prin urmare,
considerate a fi comensali [4].

SmGU a fost studiata pe scara larga, deoare-
ce identificarea si tiparea tuturor agentilor patogeni
nu se bazeaza pe cultura si regasirea intreqului ADN
fara partinire. Pe baza acestui context, cercetatorii
in domeniu au detectat diferenta dintre SmGU si
metoda traditionala de cultura ca sa exploreze relatia
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dintre rezultatele acestei metode noi si severitatea
bolii, prognosticul pacientilor infectiosi. SmGU a
aparut ca o modalitate de diagnosticare atractiva,
care permite detectarea unei game largi de pato-
geni, esantionarea neinvaziva si diagnosticarea mai
timpurie [5-7].

Scopul acestui articol este caracteristica
publicatiilor stiintifice privind utilizarea metodei
de secventiere metagenomica pentru examinarea
diferitor biosubstraturi clinice.

Material si metode

Alegerea surselor bibliografice privind utilizarea
metodei de secventiere metagenomica in conditii
clinice a fost efectuata prin accesarea mai multor
baze de date cum ar fi PubMed, Mendeley Google
Academic si fondurile bibliotecilor nationale, cu
analiza si alegerea publicatiilor care cel mai bine
au corespuns scopului. Materialele analizate includ
publicatii stiintifice din anii 2019-2025. Caindrumare
pentru evaluarea articolelor au fost folosite ghidu-
rile PRISMA [Preferred Reporting Items for Systematic
Reviews and Meta-Analyses (PRISMA) Guidelines,
Accesibil la http://prisma-statement.org/documents/
PRISMA_2020_checklist.pdf]. La prima etapa au fost
selectate 240 de surse bibliografice, din care prin
studiere detaliata au fost selectate 45 de surse pen-
tru analiza.

Rezultate

Metagenomica este studiul continutului geno-
mic al unui esantion de organisme obtinute dintr-un
habitat comun. Metagenomica si alte discipline,,omi-
ce” au captat atentia cercetatorilor timp de cateva
decenii. Prin esantionarea secventelor de genomi
microbieni intr-un anumit mediu, metagenomica
permite studiul capacitatii metabolice functionale a
unei comunitati, precum si structura acesteia bazata
pe distributia si bogatia speciilor. Numarul in crestere
exponentiala de publicatii despre microbiom ilus-
treaza importanta tehnicilor de secventiere care au
permis extinderea cercetarii microbiene in diverse
domenii, inclusiv intestinul uman, antibiotice, enzi-
me si multe altele [8].

Depistarea patogenului este veriga-cheie in di-
agnosticul sitratamentul bolilor infectioase; cu toate
acestea, metodele conventionale nu pot satisface
nevoile clinice din cauza operatiunii care necesita
timp si a ratei pozitive scazute. Ca o noua metoda
de detectare a agentilor patogeni, secventierea
metagenomica de generatie urmatoare are o gama
larga de detectare si poate depista bacterii, viru-
suri, ciuperci, paraziti, agenti patogeni rari si chiar
agenti patogeni necunoscuti. Tehnica de SmGU este
impartiala si poate obtine rapid, eficient si precis




toate informatiile despre acidul nucleic din probele
de testare, poate analiza agentii patogeni si poate
ghida diagnosticul si tratamentul clinic [9, 10]. Costul
in continua scadere al secventierii si potentialele
aplicatii in crestere ale metagenomicii au condus la
o crestere fara precedent a generdrii de date. Un alt
aspect-cheie al acestor metode este interpretabilita-
tealor. Aceste metode agrega date contextualizate si
deschid calea pentru o ingrijire imbunatatita a paci-
entului. In plus, metagenomica virala a revolutionat
intelegerea noastra pentru identificarea virusurilor
necunoscute sau slab caracterizate [11-13].

SmGU s-a dovedit promitatoare in diagnosticul
bolilor infectioase la adulti, in timp ce eficacitatea
sa in infectiile pediatrice rdmane incerta. SmGU
este valoroasa pentru detectarea patogenilor, dia-
gnosticarea si managementul clinic al infectiilor in
randul pacientilor pediatrici, ceea ce poate ghida
managementul clinic [14].

Intarzierile in terapia antimicrobiana eficienta
au dus la scaderea ratelor de supravietuire in randul
pacientilor cu sepsis. Cu toate acestea, metodele
actuale de diagnosticare bazate pe culturi au o sen-
sibilitate scazuta din cauza expunerii concomitente
la antibiotice si a organismelor cauzale exigente si
atipice [15].

SmGU a fost folosita cu succes la cercetarea
microbiomului intestinal care este implicat intr-o
varietate de stari fiziologice, dar controversa privind
cauzalitatea ramane nerezolvata. Au fost efectuate
analize bidirectionale de randomizare mendeliana
pe 3432 de indivizi chinezi cu date de genom intreg,
metagenom intreg, antropometrice si trasaturi me-
tabolice ale sangelui. Au fost identificate 58 de relatii
cauzale intre microbiomul intestinal si metabolitii
din sange si replicate 43 dintre ele. Acest studiu
ilustreaza valoarea informatiilor genetice umane
pentru a ajuta la prioritizarea caracteristicilor mi-
crobiene intestinale in studii multilaterale, inclusiv
cele clinice [16].

Afost studiat un aspect relevant privind longe-
vitatea care are o puternica componenta familiala
si genetica. Caracteristicile dinamice ale microbi-
omului intestinal in timpul imbatranirii asociate
cu longevitatea, functia neuronala si imunitara au
rdmas necunoscute. Au fost dezvoltate studii pentru
a obtine in continuare informatii despre stabilirea
homeostaziei microbiomului care poate aduce be-
neficii longevitatii umane [17].

In activitatea clinica o mare parte din patologii
este legatd de infectiile sangvine. A fost demonstrat
ca, iIn comparatie cu sangele, plasma este mai potri-
vita pentru detectarea infectiilor din fluxul sangvin
folosind SmGU si este mai putin afectatd de ADN-ul
gazdei. Proportia de ADN al gazdei a fost de 99,9%,
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cu doar trei bacterii si nici o ciuperca detectata. La
utilizarea plasmei, respectiv 97%, cu 84 de bacterii si
doua ciuperci detectate. Sensibilitatea testului si spe-
cificitatea detectarii au fost de 79 5i 91% pentru bac-
terii side 91 si 89% pentru ciuperci, prin secventierea
Ilumina; 75 si 81% pentru bacterii si, respectiv, 91 si
100% pentru ciuperci, prin secventierea nanoporilor.
Studiul a constatat ca SmGU a avut o sensibilitate mai
mare decat metoda traditionala [18-20].

A fost demonstrata importanta componentei
microbiene in caracterizarea sepsisului, care poate
oferi noi perspective biologice asupra etiologiei
sepsisului si, in cele din urma, sprijina dezvoltarea
instrumentelor de diagnostic clinic sau chiar si pro-
gnosticul [21]. Au fost analizate retrospectiv datele
clinice a 63 de pacienti in stare critica, care nu au
putut fi diagnosticati cu hemoculturd si care au fost
supusi testarii prin SmGU [22].

Prin examinarea comparativa a plasmei si
celulelor sangvine pentru confirmarea prezentei a
sapte microorganisme la 253 de pacienti septici,
s-a stabilit ca sensibilitatea SmGU cu sange integral
in diagnosticarea infectiilor fluxului sangvin a fost
de 85,21%, comparativ cu 36,09% in cazul metodei
bacteriologice, P<0,0001 [23].

Performanta SmGU a fost evaluata si comparata
cu cea a testarii culturii conventionale la pacientii cu
sepsis. Probe prospective de sange la 50 de pacienti
cu sepsis au fost testate folosind culturi de micro-
organisme (bacteriene, fungice si virale) si SmGU
de ADN microbian, care a avut rate de detectie mai
mari decat cultura de sange (88,0% fata de 26,0%,
P <0,001) de 76,0% (P = 0,054). Dintre probele de
sange, comparativ cu culturi microbiene, SmGU a
detectat semnificativ mai multe bacterii (P <0,001),
ciuperci (P = 0,012) si virusuri (P <0,001). Aceasta
investigare oferd o metoda de diagnosticare sensi-
bila pentru pacientii cu sepsis si pentru detectarea
infectiilor multipatogene [25].

La 124 de pacienti cu sepsis sever au fost com-
parate datele SmGU si hemoculturii de rutina. Varsta
(OR=1,016), sexul (femei) (OR=5,963), datele privind
mioglobina (OR=1,005) si rezultatul pozitiv virusolo-
gic (OR=8,531) au fost factori de risc independenti
ai mortalitatii prin sepsis. Se poate de constatat ca
metoda de secventiere metagenomica are avantajele
unei rate pozitive rapide si ridicate in detectarea
agentilor patogeni la pacientii cu sepsis sever [26].

La examinarea a 194 de pacienti cu sepsis, rata
pozitiva la SmGU pentru identificarea agentilor pa-
togeni a fost semnificativ mai mare decat cea a he-
moculturii (77,7% vs.47,9%), iar perioada de detectie
afost maiscurta (1,41 £ 1,01 zile vs. 4,82 £ 1,01 zile),
cu o diferenta semnificativa sub aspect statistic (p <
0,05). Hemocultura de rutina combinata cu metoda




de secventiere poate reduce semnificativ mortali-
tatea pacientilor septici, poate scurta timpul total
de spitalizare a acestor pacienti [27]. La evaluarea
valorii diagnostice a SmGU a sangelui in detectarea
agentilor patogeni de la pacientii diagnosticati
clinic ca osteomielita hematogend acuta s-a stabilit
ca sensibilitatea acestei metode (77,3%) a fost mai
mare decat a hemoculturii (42,4%) (P<0,001), in
timp ce durata de raspuns (2,1 + 0,4 zile) a fost mult
mai mica in comparatie cu hemocultura (6,0 + 0,4
zile), (P<0,001). in plus, sensibilitatea testului de
hemocultura (77,3%) a fost usor mai mica decat cea
a secventierii (89,4%) [28].

SmGU s-a dovedit promitatoare in diagnosticul
bolilor infectioase nu numai la adulti, ci si la copii.
Analiza retrospectiva a 1493 de probe de SmGU de
la copii si adolescenti cu infectii generalizate (de
sange), sistemul nervos central si tractul respirator
inferior a aratat concordanta procentuala pozitiva si
acordul procentual negativ la compararea cu testele
microbiologice conventionale pe baza diagnosticului
clinic. Metoda de SmUG este valoroasa pentru detec-
tarea patogenilor, diagnosticarea si managementul
clinic al infectiilor in randul pacientilor pediatrici si
poate ghida managementul clinic [29].

La analiza valorii de aplicare a secventierii
metagenomice de generatie urmatoare a sangelui
la pacientii cu boli ale tesutului conjunctiv pentru
a oferi o referinta privind diagnosticul infectiei si
recomandari pentru tratamentul a 126 de pacienti,
s-a demonstrat ca aceasta metoda are valoare de
aplicare incrementala la pacientii suspectati de co-
infectie, are o sensibilitate ridicata si o gama larga
de detectie pentru microorganisme [30].

La 162 de pacienti cu infectiile fluxului sangvin
s-a relevat cd, in comparatie cu hemocultura, SmGU
a detectat un numar mai mare de agenti patogeni,
in special pentru Aspergillus spp, si o rata pozitiva
semnificativ mai mare. Cu diagnosticul clinic final
ca standard, sensibilitatea metodei a fost de 58,06%,
semnificativ mai mare decat cea a hemoculturii
(34,68%, P<0,001) [31].

Analiza datelor clinice a 63 de pacienti in stare
critica privind detectarea agentilor patogeni din
sange prin metoda SmGU a aratat cd metoda are o
aplicabilitate buna pentru pacienti care nu au fost
diagnosticati in stadiile incipiente ale infectiei, iar
SmGU trebuie efectuat cat mai devreme, pentru a
obtine rate mai mari de detectie a patogenilor [32].

La evaluarea performantei clinice a SmGU a
ADN-ului fara celule plasmatice pentru detectarea
agentilor patogenila 43 de perechi de probe de san-
ge si plasma de la pacientii cu sepsis, folosind sange
ca proba de testare SmGU proportia de ADN-gazda
afost de 99,9%, cu doar trei bacterii si nicio ciuperca
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detectata. La utilizarea plasmei, proportia de ADN-
gazda a fost de aproximativ 97%, cu 84 de bacterii
si doua ciuperci detectate. Asadar, comparativ cu
sangele, plasma este mai potrivita pentru detectarea
infectiilor din fluxul sangvin [33].

Comparatia rezultatelor metodei de secventiere
metagenomica si metodei bacteriologice a stabilit
ca dintre cele 739 de probe pozitive, 532 au fost
detectate ca infectii mixte. Comparativ cu culturile
de patogeni, valoarea predictiva negativd a meto-
dei metagenomice pentru detectarea bacteriilor si
ciupercilor a fost de 98,9% [IC 95%, 96,9%-100%],
cu o rata de acuratete de 89,39%. in comparatie cu
reactia polimerazica, ratele de consistenta ale SmGU
pentru identificarea virusurilor au fost semnificativ
ridicate. Aceasta metoda are avantaje evidente in
detectarea bacteriilor sau ciupercilor greu cultivabile,
a virusurilor si a infectiilor mixte [34, 35].

Progresele recente in testarea metagenomica
au deschis o noua fereastra in viromul sangelui
mamifer. Au fost dezvaluite diferente in compozitia
virala in randul donatorilor de sange din doua regi-
uni braziliene diferite si a fost demonstrata prezenta
unor virusuri emergente in probele obtinute din
Amazon. Sunt necesare studii suplimentare pentru
a confirma aceasta ipoteza [36,37].

La examinarea metodelor si asigurdrii calitatii
SmGU pentru a detecta ADN microbian din probele
de sange din diferite laboratoare au fost stabilite
diferente semnificative. Pentru a asigura rezultate
de testare in timp util si precise, fiecare laborator
trebuie sa optimizeze in mod activ procedurile
de testare SmGU, sd imbunatateasca masurile
de asigurare a calitatii si sa efectueze validarea
performantei inainte ca aceasta metoda sa fie uti-
lizata pe scara larga [38].

Siguranta transfuziei de sange este un element
esential al sandtatii publice. La examinarea viromului
de sange la pacientii expusi frecvent la transfuzii utili-
zand secventierea metagenomica Illumina si viromul
acestor pacienti a fost comparat cu virusuri prezente
la donatorii de sange sanatosi. Un numar total de 155
cazuri de beta-talasemie, 149 de hemodializa si 100
de donatori au fost inclusi in studiu. La examinarea
donatorilor este utila metoda de secventiere meta-
genomica [39, 40].

Pe masura ce tehnologia de secventiere trece
de la cercetare la setarea clinica, datorita maturitatii
tehnologice sireducerii costurilor, ea este din cein ce
mai utilizatd, ceea ce subliniaza nevoia tot mai mare
de teste de secventiere mai rentabile si accesibile
universal pentru a imbunatati ingrijirea pacientului
si sandtatea publica. Dezvoltarea continud a acestei
metode are potentialul de a rafina acuratetea dia-
gnosticului si eficacitatea tratamentului [41].




Odata cu aparitia tehnologiei de SmUG, a fost
produs un numar mare de date metagenomice
despre microbii necultivabili, pe langa microbii culti-
vabili. Pentru a reconstrui genomurile microbiene, au
fost dezvoltati mai multi algoritmi de asamblare prin
incorporarea caracteristicilor metagenomice. A fost
elaborat un sistem complet de analizd metagenomi-
ca ce permite efectuarea secventierii si analizei unui
metagenom de dimensiune medie in mai putinde o
zi, facand posibila obtinerea de profiluri taxonomice
si functionale rapid si eficient [42, 43].

Concluzie

infinal se poate constata c&, in opinia expertilor,
a existat o crestere exponentiala a sistemelor de
diagnosticare utilizate direct pe sange si alte probe
pentru a accelera identificarea microbiana si testarea
sensibilitatii antimicrobiene a agentilor patogeni.
Putine studii au evaluat pana acum impactul lor
clinic; rezultatele finale vor depinde si de factori
pre-analitici, si de factori post-analitici. in plus, mul-
te dintre mecanismele de rezistenta nu pot fi inca
detectate cu tehnici moleculare, ceea ce afecteaza
predictia fenotipului real de rezistenta. Asadar, acesta
este un domeniu interesant de explorat. Implemen-
tarea tehnologiei de secventiere metagenomica
va genera scaderea costurilor. Integrarea datelor
folosind mai multe platforme tehnologice va duce
la 0 mai buna intelegere a modului de valorificare
a metagenomilor. Ulterior, va fi posibil nu numai
sa caracterizam microbioame complexe, ci si sa
manipuldam comunitatile pentru a obtine rezultate
promitatoare pentru sanatate, agricultura si sustena-
bilitatea mediului, precum si abordarile-cheie pentru
a depadsi astfel de probleme [44, 45].
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