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Mikrobiota, die ökologische Gemeinschaft mikrobieller Spezies (Bakterien,Archaeen, einzellige Eukaryonten und Viren), haben einen starken Einfluss aufzahlreiche Aspekte des menschlichen Lebens, angefangen von der individuellenGesundheit bis hin zum Klimawandel. Angesichts umfassender globaler Problememuss sich unser Verständnis der Ökosysteme massiv verbessern, damit wir in derLage sind, den vom Menschen verursachten Herausforderungen besser zubegegnen. Dabei wurden Mikroben bisher weitgehend ignoriert1. Eine der größtenmedizinischen Bedrohungen ist laut UNO die Zunahme von Antibiotikaresistenzenbakterieller Erreger2 und die momentane COVID-19-Pandemie zeigt diedramatischen Auswirkungen von viralen Infektionen auf alle Bereiche unseresLebens. Beide scheinbar voneinander abgekoppelten wichtigen Themen erfordernein besseres Verständnis der Welt der Mikroorganismen. Darüber hinaus sindunzählige, noch nicht kultivierte Arten potenzielle Quellen für Substanzen mitRelevanz für Biotechnologie und Medizin, die noch erforscht werden müssen. Eineder größten Herausforderungen für das Verständnis der Mikrobiota liegt in derKomplexität der zahlreichen biotischen Wechselwirkungen zwischen spezifischenOrganismen eines Mikrobioms und abiotischen Umweltfaktoren. Die Erforschungeinzelner Arten und ganzer Mikrobiome, insbesondere die Kartierung undEntschlüsselung der molekularen Wechselwirkungen mit den ihnen zugrundeliegenden Regulationsmechanismen, ist ein entscheidender Schritt zumVerständnis und zur effektiveren Nutzung mikrobieller Arten.
Forschungsbereiche wie z.B. Biomedizin, Landwirtschaft, Meeresforschung undBiotechnologie verfolgen sehr unterschiedliche wissenschaftliche Fragestellungen,teilen jedoch die Notwendigkeit einer effizienten Speicherung, Dokumentation und
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Analyse von Daten zu mikrobiellen Organismen, Mikrobiomen und der molekularenInteraktion ihrer Mitglieder. Während Hochdurchsatzmethoden leicht eine Fülle vonOmics-Daten verschiedener molekularer Ebenen (DNA, RNA, Proteine, Metabolite)liefern können, um z.B. die Funktionsweise der einzelnen Arten undMikroorganismen sowie ihre Beiträge zu menschlichen Gesundheits- undUmweltprozessen zu entschlüsseln, ist die Speicherung, Analyse und Integrationdieser Daten mit verfügbarem Wissen (z.B. aus der Literatur) nicht trivial. Häufigverfügen Forscher nicht über die Expertise und/oder Ressourcen, um mit solchendurch Hochdurchsatztechnologien erzeugten Daten umzugehen. Weiterhinergeben sich aus der zunehmenden Größe sowie der Komplexität der Daten undden erforderlichen Verarbeitungs- und Archivierungsschritten erheblicheAnforderungen.
Das Ziel des NFDI4Microbiota-Konsortiums ist es, die Speicherung, Integration undAnalyse von Omics-Daten für die Erforschung mikrobieller Arten und diverserMikrobiome konsistent, reproduzierbar und für alle Bereiche der Biowissenschaftenzugänglich zu machen. Das Konsortium wird Forscherinnen und Forscher mitunterschiedlichen wissenschaftlichen Fragestellungen dabei unterstützen, einzelnemikrobielle Arten und Gemeinschaften sowie die Interaktion zwischen den Arten inihnen zu verstehen und eigene Daten zugänglich und nachnutzbar zu machen. Zudiesem Zweck wird NFDI4Microbiota IT-Infrastruktur, Analysewerkzeuge undTraining für die Gemeinschaft bereitstellen. Zudem sollen neue Standardsgemeinsam mit internationalen Partnern entwickelt werden. Das Konsortium wirdsomit eine effiziente und reproduzierbare Verarbeitung von Omics-Datenermöglichen, die mit Hochdurchsatz-Analysegeräten erzeugt werden, und dadurchhelfen, mikrobielle Arten und ihre Interaktionen auf molekularer Ebene zuentschlüsseln. Zu den Daten gehören Genome, Transkriptome, Proteome undMetabolome für einzelne Spezies sowie die Analoga für ganze mikrobielleGemeinschaften: Metagenome, Meta-Transkriptome, Meta-Proteome und meta-metabolomische Daten. Darüber hinaus werden derzeit neu entstehendeAnalyseansätze für Daten aus der Einzelzellsequenzierung und Hochdurchsatz-Bildgebung unterstützt. Zusätzlich wird das Konsortium die Daten interoperabelmachen und die Anreicherung dieser Daten durch Metadaten aus Analysegerätenund Datenbanken sowie durch automatisch aus der Literatur extrahiertem Wissenermöglichen. Um einen nahtlosen Daten-Workflow zu gewährleisten, wirdNFDI4Microbiota mit Datengeneratoren wie Sequenziereinrichtungenzusammenarbeiten und eine direkte Ablage der Messdaten und der damitverbundenen Metadaten in der vom Konsortium bereitgestelltenForschungsdateninfrastruktur fördern. Die Daten werden entsprechend derWünsche der Forschenden, die die Analyse in Auftrag gegeben haben, durchAnalyse-Pipelines ausgewertet. Rohdaten, Metadaten und die Ergebnisse werdenzur langfristigen Verfügbarkeit in standardisierter Form in passgenauenRepositorien abgelegt.
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NFDI4Microbiota wird die FAIR-Prinzipien (Findable, Accessible, Interoperable,Re-usable) vollständig erfüllen und offene Wissenschaft mit all ihren Facettenfördern. Sensible persönliche Daten werden mit der notwendigen Sorgfaltbehandelt. Das Konsortium wird die erforderlichen Spezifikationen zur reichhaltigenErfassung von Metadaten definieren, die die Proben-Bedingungen beschreibenund eine standardisierte und qualitätskontrollierte Einreichung von Daten erlauben.Die Mitglieder unseres Konsortiums sind federführend an der Entwicklung derInternational Human Microbiome Standards (IHMS) beteiligt, und NFDI4Microbiotawird zusammen mit der Gemeinschaft ähnliche Standards für andereMikrobiomquellen fördern. Darüber hinaus wird das Konsortium die Teilnehmerermutigen, für die eingereichten Datensätze möglichst liberale Lizenzen zu wählen,um rechtliche Hindernisse für die gemeinsame Nutzung von Daten zu vermeiden.Die konsistente Verwaltung der eingereichten Daten sowie die reichhaltigeAnnotation mit Metadaten bilden den Kern für die leistungsfähige Suche nachOriginaldaten und der Ergebnisse sowie für die effiziente Wiederverwendung undden Vergleich durch die Forschungsgemeinschaft. Um nachhaltige Lösungen zugenerieren, wird NFDI4Microbiota der guten Softwareentwicklungspraxis folgendSoftware-Stacks auf der Basis von FLOSS (Free/Libre/Open Source Software)generieren. Alle entwickelte Software wird unter OSI-konformen (Open SourceInitiative) Lizenzen veröffentlicht. NFDI4Microbiota wird in ständigem Austauschmit seinem wissenschaftlichen Beirat und Nutzern stehen, um Feedback zuerhalten und die Dienstleistungen an die Bedürfnisse ihrerForschungsgemeinschaft anzupassen. Darüber hinaus werden etablierteVerbindungen mit internationalen Organisationen wie ELIXIR und dem ProjektInternational Human Microbiome Standards genutzt, um die Aktivitäten derNFDI4Microbiota auf diese abzustimmen und Synergien zu finden.
Das Konsortium besteht aus 10 etablierten Institutionen, die schon jetztInfrastruktur für die Mikrobiologieforschungsgemeinschaft bereitstellen, sowiezahlreichen weiteren teilnehmenden Institutionen. Zudem steht NFDI4Microbiotamit mehreren anderen NFDI-Konsortien im engen Austausch (z.B. NFDI4Health,GHGA, NFDI4BioDiversity, NFDI4Agri, NFDI4AIRR) und plant u.a. gemeinsameStandards zu etablieren. NFDI4Microbiota ist Unterzeichner der “Leipzig-Berlin-Erklärung zu NFDI-Querschnittsthemen der Infrastrukturentwicklung”3 und kann zuverschiedenen Querschnittsthemen wie z.B. Training beitragen.
Wir erwarten uns von der NFDI-Konferenz 2020 weiteren Austausch mit anderenKonsortien sowie weitere Diskussion zu Querschnittsthemen.
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Vorgesehene Mitglieder des Konsortiums (Co-Sprecherinnen/Co-Sprecher und die
weiteren, beteiligten Institutionen):
Co-Sprecher/in Zugehörige InstitutionProf. Dr. Peer BorkLeiter der Structural and ComputationalBiology Unitbork@embl.de

Europäisches Laboratorium fürMolekularbiologieMeyerhofstraße 169117 HeidelbergProf. Dr. Anke BeckerLeiterin Microbial Comparative Genomics,Direktorin von SYNMIKROanke.becker@synmikro.uni-marburg.de

Philipps-Universität MarburgBiegenstraße 1035037 Marburg
Prof. Dr. Thomas ClavelLeiter der AG Funktionelle Mikrobiomforschungam Universitätsklinikumtclavel@ukaachen.de

RWTH AachenTemplergraben 5552062 Aachen
Prof. Dr. Alexander GoesmannLeiter SystembiologieAlexander.Goesmann@Computational.Bio.Uni-Giessen.de

Justus-Liebig-Universität GiessenLudwigstraße 2335390 Giessen
Prof. Dr. Manja MarzLeiterin RNA Bioinformatics & High-ThrougputAnalysismanja@uni-jena.de

Friedrich Schiller Universität JenaFürstengraben 107743 Jena
Prof. Dr. Alice McHardyLeiterin Bioinformatik der InfektionsforschungAlice.McHardy@helmholtz-hzi.de

Helmholtz-Zentrum fürInfektionsforschungInhoffenstraße 738124 BraunschweigProf. Dr. Jörg OvermannDirektorjoerg.overmann@dsmz.de
Deutsche Sammlung vonMikroorganismen und ZellkulturenInhoffenstraße 7B38124 BraunschweigProf. Dr. Jens Stoye / Prof. Dr. AlexanderSczyrbaLeiter Bielefelder Institut für Bioinformatik-Infrastruktur (BIBI) / Leiter ComputationalMetagenomics, Koordinator de.NBI Cloudjens.stoye@uni-bielefeld.de /asczyrba@techfak.uni-bielefeld.de

Universität BielefeldUniversitätsstraße 2733615 Bielefeld

Dr. Ulisses Nunes da RochaLeiter Microbial Systems Data Scienceulisses.rocha@ufz.de
Helmholtz-Zentrum fürUmweltforschungPermoserstraße 1504318 Leipzig


