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Projekt 1A - Nanopodrové sekvenovani Silenky...

— Background: Knotovka bila (https://botany.cz/cs/silene-latifolia-alba/) je
dvoudoma rostlina zajimava z hlediska evoluce pohlavnich chromozomu (X a Y).

— Data: Sekvenace minlON (verze 10.4.1), samecCek odrody TiSnov.

— Cil: Ziskat assembly co nejvétsi kvality (N50, podobnost k relevantni referenci).

— Hacéek/doplnujici info: Assembly bez vyuziti dalSich zdroju dat

— Praktické kroky projektu:

1. Predbézné vyhodnotte kvalitu nanopoérovych dat, porovnejte s podobnymi

projekty v literature
2. Vytvorte pipeline pro kavlitu a assembly vybérem/vhodnou kombinaci nastroju

(e.g. https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fcimb.2021.696669/full).

3. Aplikujte na data S.latifolia MUNI|RECETOX
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Projekt 2A - Nanopodrové sekvenovani Silenky...

— Background: Knotovka bila (https://botany.cz/cs/silene-latifolia-alba/) je
dvoudoma rostlina zajimava z hlediska evoluce pohlavnich chromozomu (X a Y).

— Data: Sekvenace minlON (verze 10.4.1), samecCek odrody TiSnov.

— Cil: Ziskat assembly co nejvétsi kvality (N50, podobnost k relevantni referenci).

— Hacéek/doplnujici info: Assembly s vyuzitim reference a lllumina dat 25 jedincu

— Praktické kroky projektu:

1. Predbézné vyhodnotte kvalitu NGS dat, porovnejte s podobnymi projekty v

literature
2. Vytvorte pipeline pro kvalitu/assembly vybérem/kombinaci nastroju (e.g.

https://bmcgenomics.biomedcentral.convarticles/10.1186/s12864-020-07041-8).

3. Aplikujte na data S.latifolia MUNI|RECETOX



Projekt 1B - Bakterie na zubnich nitich

— Background: Tyto bakterie se davali na zubni nit a sledovalo se, ktera bakterie
ma nejlepsi vlastnosti z hlediska protekce zubu.
— Data: Whole genome sequencing (WGS) 4 probiotickych kmenu bakterii dutiny

ustni. lllumina MiSeq, paired-end, 300bp dlouhé ¢teni, coverage: 2-5mil/vzorek

— Cil: Cilem projektu je zjistit, jak se liSi tyto bakterie vzhledem ke svym
metabolickym potencialum

— Haéek: Nevime o jake bakterie se jedna, v laboratofi se ztratily popisky

— Prakticke kroky projektu:

1. Navrhnéte postup pro taxonomické zarazeni vzorku

2. Modelujte metabolicky potencial jednotlivych bakterii a naleznéte rozdily

3. Zkuste urc€it kmen ktery by mohl mit nejprotektivnéjsi efekt

4 MUNI|[RECETOX



Projekt 2B — Houby - které jidlo je otravené?

— Background: Skupina nadSenych houbafu nasbirala v lese a na louce riizné houby.
Houbafi se rozdelili do tfi skupin a kazda z nich uvafila jidlo z hub, které nasli. Po
hromadné ochutnavce jim vSem bylo Spatné.

— Data: Whole genome sequencing (WGS) okrojk hub od tfi skupin (3 soubory). lllumina

MiSeq, paired-end, 300bp dlouhé éteni, coverage: 2-5mil/vzorek

— Cil: Cilem projektu je zjistit, které jidlo/a obsahovalo jedovatou houbu/y a jakou/é

— Doplnujici info: Houbafi si mysli, Ze sbirali: bedle, hfiby, holubinky, Zampiony a klouzky

— Praktické kroky projektu:

1. Navrhnéte postup pro taxonomické zafazeni vzorku a zjistéte jaké houby se nachazely v
jidlech

2. ldentifikujte geny pro toxiny
3. Navrhnéte geny specifické jednovatym houbam z jidel pro jednoduss$i a rychlejSi

identifikaci s pomoci PCR
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Projekt 1M — GERD - Taxonomické slozeni
bakteriomu u refluxniho onemocneéni jicnu

Background: U pacientd s refluxnim onemocnénim jicnu byly odebrany
stéry z dutiny Ustni, jicnu, Zaludku, duodena a rekta

Data: 16SrRNA sekvenovani. lllumina MiSeq, paired-end, 300bp dlouhé

cteni, coverage: XXX mil/vzorek

Cil: Cilem projektu porovnat bakterialni sloZeni v jednotlivych ¢astech

traviciho traktu

Praktické kroky projektu:

1.

Uréete taxonomické sloZeni bakteriomu jednotlivych mist az do druhu za
pouziti dvou nastroju: Pathoscope a QIIMEZ2, k jedné referenc¢ni
databaze

Zjistéte které bakterie se svou abundanci vyznamné liSi mez jednotlivymi
lokacemi

Stanovte funkéni potencidl jednotlivych bakterialnich komunit a najdéte

rozdily

REadj/
BEadj/
EACadj

RE/BE/EAC
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Projekt 2M — GERD — Taxonomicke slozeni
bakteriomu u adenokarcinomu jicnu

— Background: U pacientl s adenokarcinomem jicnu byly odebrany stéry z
dutiny Ustni, jicnu, Zaludku, duodena a rekta

— Data: 16SrRNA sekvenovani. lllumina MiSeq, paired-end, 300bp dlouhé

cteni, coverage: XXX mil/vzorek

— Cil: Cilem projektu porovnat bakterialni slozeni v jednotlivych ¢astech
traviciho traktu

Praktické kroky projektu:
1. UrCete taxonomické slozeni bakteriomu jednotlivych mist az do druhu

za pouziti dvou nastroju: Pathoscope a QIIMEZ2, k jedné referenéni

databaze

2. Zjistéte které bakterie se svou abundanci vyznamné lisi mezi

jednotlivymi lokacemi
Stanovte funkéni potencial jednotlivych bakterialnich komunit a najdéte

rozdily

REadj/
BEadj/
EACadj

RE/BE/EAC
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