Okruhy otdzek predmétu Metagenomika

- VyuZiti Metagenomiky

- Coje pfedmétem studia Metagenomiky

- Rozdil mezi cilenym a celometagenomovym sekvenovanim

- Kcemu lze vyuzit NGS

- Dostupné technologie NGS

- Rozdil mezi Sangerovym sekvenovanim a NGS

- Rozdil mezi druhou a tfeti generaci sekvenovani

- Princip pyrosekvenovani 454, zkraceny workflow

- Podrobny princip sekvenovani na pfistrojich lllumina (vznik klastrd, vysvétlit co je mUstkova
amplifikace, jak se pripojuji nukleotidy, co je to base space atd.), jaké pristroje jsou na trhu

- Princip lon Torrent, zkraceny workflow

- Srovnani platforem - vyhody, nevyhody

- Vyjmenovani dostupnych platforem 3. generace, zkraceny princip, v ¢em jsou lepsi nez 2.
generace a k ¢emu je Ize vyuzit

- Dulezité kroky pfi odbéru vzork( (plda, voda, biologické vzorky)

- Moiné pristupy izolace DNA a cile izolace DNA

- Faktory ovliviujici vysledek sekvenace genu pro 16S rRNA

- Vyhody sekvenace genu pro 16S rRNA

- Strategie pfipravy amplikon(

- Pfiprava knihoven pro celometagenomové sekvenovani — rozdil mezi enzymatickou a
mechanickou fragmentaci, vyhody x nevyhody

- Cilené obohacené knihovny — multiplexova PCR a obohaceni pomoci sond — kratce principy a
na co je ktery ptistup vhodny

- NGS formaty — ndzvy, k ¢emu slouZi quality score

- Analyza dat — workflow, proc se ktery krok déla, k ¢emu slouzi

- Vystupy z analyzy dat (alfa a beta diverzita, OTU tabulka, grafy se slozenim mikrobiomu,
shlukova analyza, korelace)

- Databaze 16S rRNA genu

- Nastroje na analyzu metagenomickych dat

- Vysvétleni alfa a beta diverzity

- Indexy diverzity

- Metagenomika eukaryot a virom — proc je to problemati¢téjsi, jak se mGze postupovat?

- Transkriptomika — jak Ize postupovat pfi pfipravé knihovny



