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ABSTRAK

Diabetes Mellitus Jenis-2 (T2DM) merupakan faktor utama yang meningkatkangkisiko
penyakit kardiovaskular dan kadar kematian di Malaysia. Baru-baru ini, hasil, pelBagai
kajian telah mencadangkan disbiosis dalam mikrobiota usus memainkan pgrandayang
penting dalam penularan penyakit metabolik, termasuk T2DM. Walaubagaimanapun,
di Malaysia, mikrobiota usus dalam kalangan etnik berbilang kaum yang“mempunyai
T2DM masih belum diterokai. Oleh itu, kajian ini bermatlamat wntuk mencirikan
komposisi mikrobiota usus di kalangan peserta kajian daripada 3%étnik utama di
Malaysia (Melayu, Cina dan India) yang terdiri daripada pesefta kajian T2DM dan
peserta kajian tanpa diabetes (nonDM). Kajian kawalan kes_miKrobiota usus di
kalangan warga Malaysia ini terdiri daripada 45 T2DM¢dan 45 nonDM yang telah
dipadankan dari segi kumpulan etnik (N=90). Mikrobiota®usus ini!telah dianalisa
melalui proses ‘16S rDNA sequencing’ yang menyasdtkan bahagiah V3-M4. Sebagai
hasilnya, analisa ‘sequencing’ ini menunjukkan bakteria“domifan di“awtaza semua
kumpulan kajian ialah filum Firmicutes, Bact€rgidetes, /Protegbakteria~' dan
Actinobakteria. Dalam diversiti alpha, kumpulangF2DM menunjukkan pengurangan
diversiti dalam kumpulan nonDM. Selain itu, terdapat perbezaén.yang signifikan dalam
diversiti beta di antara kumpulan nonDM dah T2DM=Se€ara keseluruhannya,
berbanding dengan kumpulan nonDM, pesekta kajfan T2DM-smempunyai peningkatan
dalam komposisi filum Proteobacteria, Syne_rgistetes dan génus Escherichia-Shigella
berserta dengan penurunan komposiSiygenus Anaerostipes, FUSicatenibacter dan
Clostridium. Tambahan pula, paramegter klifiikal yang herbeza dalam kalangan T2DM
seperti umur, paras glukosa, alkalime, phosphatasé: (ALP). urea, creatinine dan
triglyceride (TG) telah berkorelasi Secara positit dengan filuia Proteobakteria berserta
dengan genus Escherichia-Shigélla dengan umur, BMI,“trea dan TG. Selain itu,
korelasi secara negatif antara BMi, FPG dan-T@-dengan.gehus Anaerostipes, BMI dan
TG dengan genus Fusicatenibaeter Derseria dengan.FPG dan TG dengan genus
Clostidium turut direk@dkan.Kajian ipi jugd télah menjalankan ‘systematic review’
untuk mengumpulkan ‘Bukti} berkaitan,_defigan,perubahan komposisi dan diversiti
mikrobiota usus dalam peserta, kajian.pfa-diabétes (preDM) dan pesakit yang baru di
diagnosa dengan Z2DMw(newDM), yang telafi” dibandingkan dengan peserta kajian
tanpa diabetes (aonDM). Secarakeseluruhaniya, hasil penyelidikan daripada 18 kertas
kajian (5, 489rangwpesefta kajian), Kumputan preDM dan newDM telah menunjukkan
pengurangan, divefsiti ficrobiota” usus, ‘dan pengurangan genus bakteria seperti
FaecalibaCteriumr prausnitzii, / Roseburia, Dialister, Flavonifractor, Alistipes,
Haemophilus,, "Akkermansié smucifitphila dan peningkatan genus bakteria seperti
Lactobacilltis, Streptococcus, «Escherichia, Veillonella dan Collinsella. Genus
Lactobagillus juga berkolerasi“$ecara positif dengan paras glukosa, HbAlc dan
HOMA-IR. Secara kesimpulannya, hasil kajian ini boleh mengutuhkan pemahaman
JKitatentang perubahan diversiti dan komposisi microbiota usus dalam penyakit T2DM
dinkalangan tiga etnik utama dari Malaysia. Selain itu, ‘systematic review’ yang
dijalankan telah meningkatkan pemahaman tentang disbiosis mikrobiota usus yang
Perlaku semasa perubahan toleransi glukosa pada peringkat awal penyakit T2DM.



ABSTRACT

Type 2 diabetes (T2DM) is a major risk factor for cardiovascular diseases
leading cause of death in Malaysia. Accumulating evidence suggests that d%s in
the gut microbiota composition plays an important role in the pathogenes% era
metabolic disorders including T2DM. However, in Malaysia, the associ§ion tween
the gut microbiota composition of the multi-ethnic community with remains
unexplored. Hence, this study aimed to investigate the gut microbi position in
T2DM subjects when compared to non-diabetic subjects (honDM) gong the three
major ethnic groups in Malaysia i.e., Malays, Chinese and Indi%is case-control
atc?ethnicity (N=90).
165 rDNA sequencing

cutes, Bacteroidetes,

study consisted of 45 T2DM and 45 nonDM participants,
The composition of gut microbiota was investigated us
targeting the V3 — V4 hypervariable regions. P

Proteobacteria, and Actinobacteria were found to be do t across dy groups.
Alpha diversity measures found significantly reducéghdiversity In th VEI’a| DM
group. Also, a significant difference in beta diversity-between t nd\nonDM

groups was reflected in Malay and Indian ethpicity.n comparison/to the'fespective
nonDM groups, T2DMs had increased prewme bundal \’of phyla

righia- @:e reduction
n athl n, the altered
clinical characteristics found among % €., age, f g pl@na glucose (FPG),
alkaline phosphatase (ALP), ureas creatinin \QT ceride (TG) associated
positively with phylum Prote ;@ as&byas g r@ Escherichia-Shigella
specifically with age, BMI, ure . Ot qhan%ﬁ_ﬁ@gative correlations were

he ot
observed between BMI, FPG with genus aercip,es, BMI and TG with genus
Fusicatenibacter along with FP an:f with gen lostridium. This study also

TG wi
conducted a systematic geview to summarise the exi evidence related to microbiota
composition and diversitySi pred‘i’g etic (Pre and newly diagnosed T2DM
(newDM) individuals in compari nonDMY In a total of 18 studies (5,489

'ndividu@s exhibited low gut microbial diversity
of Qecalibacterium prausnitzii, Roseburia,

F(ﬁ&dophilus, Akkermansia muciniphila and
, Streptococcus, Escherichia, Veillonella and

increased ance ofi L
Collinsella’ acillus was also feund to positively correlate with FPG, HbAlc and
HOMA4R | tasion#findin

t

conclus fin qiﬁb rom this study have provided us with a better

participants), the preDNMian
along with a decreased

Dialister, Flavonifgactor, Alis

insight®into the diversity and composition of the diabetic gut microbiota in a multi-
etm laysian populatiofis, While the systematic review has improved our
nd

g ing of gut microbial dysbiosis during the early stages of glucose intolerance.
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