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Wissenschaftliche Schlusselergebnisse
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Komplettgenomik Oligo-Mouse-Microbiota (Garzetti, 2017, Genome Announc)
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» Methylomanalyse von Helicobacter pylori inkl. Knockouts der RM-Systeme (Krebes, 2014, NAR)
» Inversion bedingt SCV-Phaenotyp von Pseudomonas aeruginosa (irvine, 2019, Microb Genom)
» Populationsgenomik von Phaeobacter (Freese, 2017, Genome Biol Evol)
» Antimikrobielle Resistenzen (Falgenhauer, 2017, Antimicrob Agents Chemother)
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o Ableitung von phanotypischen Merkmalen Uber Einzelzellgenomik (Dedysh, 2020, Environ Microbiol)
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