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Mutace protoonkogenu BRAF, dulezitého ¢lena MAPK/ERK ST |
signalni drahy regulujici rust a proliferaci bunék, se objevuje ,
u nemetastazujicich nadoru (15% KRK) \@
V600E, kdy je valin na pozici 600 aminokyseliny zaménén za SRS
kyselinu glutamovou, vede ke stalé aktivaci BRAF proteinu a oD
ten pak nereaguje na fyziologickou regulaci a ve vétsiné ' 4
pripadll ani na lé¢bu inhibitory EGFR
Pacienti maji horsi prognozu a vcasné odhaleni nadoru s touto D
mutaci muze prodlouzit dobu jejich preziti Sl
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BRAF positive populace

Popovici et al. 2012 vytvoril klasifikator zalozeny na genové expresi

Pacienti, kteri nebyli BRAFmut, ale na zakladé klasifikatoru byli oznacovani
jako BRAFmut (BRAFpos) vykazovali podobné rysy jako BRAFmut
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Je mikrobiom BRAFpos nadoru podobny mikrobiomu nadoru
BRAFmut?

1. Nastudovat si mikrobiomova data z 16S rRNA
sekvenovani a WMGS

2. Nastudovat si regresni modely a vicerozmérnée
statistické metody a jejich aplikace v R

Hlavni kroky projektu: 3. Popsat rozdily v diverzité a ve slozeni mikrobiomu z
nadorovych stérti mezi BRAFmut/BRAFpos/BRAFwt

4. Ljistit, zda se jednotlivé skupiny lisi slozeni mikrobiomu
ve stolici

5. Vysledky vizualizovat a interpretovat
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