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Obsah prednasky

1) Identifikace genli v genomu

2) Urceni funkce neznamého genu
3) Studie transkriptomu a proteomu
4) Interakce protein-protein

5) Analyza mikrobialnich komunit
6) Priklady aplikaci a vysledku



Doporucena literatura

GENE CLONING
& DNA ANALYSIS

Brown (2010): Gene Cloning & %‘
DNA Analysis. Wiley- -
Blackwell, Sixth edition

T.A.BROWN

A odkazy na jednotlivé ¢lanky



Historicka poznamka

1975
» Prvni genom, fag ®X 174

1995
» Prvni bunécny genom, Haemophillus influenzae

do roku 2001

» Kvasinky, Drosophilla, Caenorhabditis,
Arabidopsis, Homo

21. stoleti

» Post-genomika neboli funkcni genomika
» Bioinformatika = molekularni biologie in silico



O co |de?

Hledame pozice a funkce v§ech genu

vV genomu
1996 — S. cerevisiae ma 6 000 genu,
funkce znama u 3 600 z nich

Zbytek odhalen in silico, ale ne u vsech




Jak identifikovat geny v genomu

Znam sekvenci aminokyselin Znam sekvenci
u polypeptidu? cDNA?
>
ANO < NE
Predikuji sekvenci Hledam ORF

genu



wouontwphRr

Hledani ORF

OFR = open reading frame = otevreny cteci
ramec

» dlouha sekvence kodonu vyznacéena inicianim
(obvykle, ale ne vzdy ATG) a nesmysinymi (TAA,
TAG, TGA) kodony

» Prohledani je treba udélat v 6 variantach!

ATG—m>
T GA —>
GAC—m>
- ATGACCAATGACATGCAT - 3°
- TACTGGTTACTGTACGTA A -5’
€<—GTA 4
€&——CGT 5
€— A C G 6



Jak casto se vyskytne v nahodilée
\ L | y 4

(&% sekvenci jeden z nesmysinych
W kodonu?

/1) Kodonu je 4°, tj. 64

2) Kterykoli z nesmysinych kodonu se
vyskytne 1 x za 64 kodonu, tj. 192
nukleotidu

~

\ -




Délky ORF

V nahodilé sekvenci nebude ORF delsi nez 30-
40 kodonu a ne vSechny budou obsahovat
ATG

» Prumérna délka genu u Escherichia coli je 317
kodonti

» Prumérna délka genu u S. cerevisiae je 483 kodonu
» Prumérna délka genu u ¢lovéka je 450 kodonti



Bakterialni ORF

Genomy bakterii jsou kompaktni, dlouhé ORF
jsou zpravidla misty vyskytu genu, kratké
ORF (uzavrené Cteci ramce) nejsou geny

Geny

uzavreneé cteci
ramce



Eukaryoticke ORF

» mnoho intergenovych oblasti - vice kratkych ORF
» exony, introny

Jak odlisit gen od ORF?

> Preference kodonu (codon bias)

» Hranice exon-intron

» Regulacni sekvence proti smeéru transkripce
» Hledani homologickych sekvenci

» Srovnani sekvenci s pribuznymi genomy



Preference kodonu

> Nékteré aminokyseliny jsou kédovany vice
kodony — kodonoveé rodiny

> Nekteré kodony jsou ale vyuzivany Casteji
nez jiné, tzv. vzacné kodony

> Jestlize nektery ORF obsahuje vzacny
kodon castéji, pak tento ORF
pravdepodobné neni gen

Tabulky s preferencemi kodonu
http://www.kazusa.or.jp/codon/



Podivejte se na tabulku
preferencnich kodonu pro
Mycobacterium tuberculosis H37Rv

1) Jak casto je vyuzivan kodon AUG?
2) Ktery kodon je vyuzivan nejcasteéji?
3) Ktery kodon je vyuzivan nejméne casto?

(1) AUG = 18,4%
2) GCC =59,8%
3) UAA=0,5%




Podivejte se na tabulku
preferencnich kodonu pro
Mycobacterium tuberculosis H37Rv

Vypracujte tabulku cetnosti vyuziti
jednotlivych kodonu v kodonovych
rodinach




Podivejte se na tabulku
preferenc¢nich kodonu pro gen pro
katalazu u Mycobacterium
tuberculosis H37Rv

1) Jak casto je vyuzivan kodon AUG?
2) Ktery kodon je vyuzivan nejcasteéji?
3) Ktery kodon je vyuzivan nejméné casto?

(1) AUG = 0,0%
2) GCC =67,6%
\3) Rada kodonu 0,0%, rada 6,8%




Hranice exon-intron

> Tyto hranice se vyznacuji pritomnosti tzv.
konvencnich sekvenci

Hranice Ize hledat prostrednictvim NCBI

» Saccharomyces cerevisiae PHO5
» Zadejte v kategorii ,,gene*

» Hranice hledejte v odkazu ,,Genomic
context“ — ,,MapViewer*



Regulacni sekvence proti smeru
transkripce

» Konvencni sekvence jsou velmi variabilni,
proto je pouziti tohoto nastroje pomerne
problematickeé



Hledani homologickych sekvenci

Predpoklada se, ze pokud dva geny (z riznych
organismu), které maji podobné funkce, maji
podobné sekvence, pak maji spolec¢ny puvod.

S ohledem na degeneraci genetickeho kodu je
vhodnejsi pracovat na urovni sekvence
aminokyselin

2

» 20 aminokyselin oproti 4 nukleotidum znamena, ze
kdyz se vyskytnout dvé stejné aminokyseliny je méneé
pravdépodobné, ze jde o nahodu



Srovnani homologie DNA-protein

G A P G MW L R L A A G S F E H A G
GGTGCACCCGGTATGTGACTGCGATTAGCAGCGGGATCATTTCAGCATGCAGGG
* Kk kkkkk khkkk khkkk kk kkk hkkk kkkkk kkk kk Khkkk kk X
GATACACCCCGTATTTGACAGCAATTTGCAGGGGGATGATTGCACCATGGAGCG

D T P R I W E E P A G G W L H H G A

Vypocitejte shodu (v %) pro sekvenci
nukleotidu a sekvenci aminokyselin

-~

» Nukleotidové sekvence jsou
shodné ze 76% (41/54)

» Sekvence aminokyselin jsou
shodné z 28% (5/18)

\_




Je dany ORF genem?

Prohledame databazi pomoci BLAST

Pokud je sekvence delsi nez 200 AA a je z 30%
a vice identicka s jednou ze sekvenci v
databazi, jsou tyto sekvence témer jiste
homologické a zkoumany ORF je skutecny gen




Srovnani sekvenci s pribuznymi
genomy

» U pfibuznych organismu existuji homologické geny
» ORF bez homologa zfejmé neni gen, plati
predevsim pro kratké ORF

Studovany genom geny

— <« -
— [ W ] ) [ ) W]

kratky ORF

Pribuzny genom

— [ ] ] ]

ORF chybi



Komparativni genomika

VySe popsany zpusob vyhledavani
homologickych sekvenci
> Byl pouzit k umisténi genul v genomu
Saccharomyces cerevisiae

» Nasledneé i u dalsich kvasinek —
S. paradoxis, S. mikatae, S. bayanus



Urceni funkce neznamého genu

» Urceni homologie s genem, jehoz funkce uz
je znama

» Bioinformaticke studie
» Metodami reverzni genetiky
» Knock-outovanim genu



Bioinformaticke studie

» Zatim v pocatcich

» Na zakladé sekvence nukleotidu nebo
aminokyselin Ize predikovat pritomnost
a-sroubovic a B-struktur a odhadnout funkci

> Proteiny vazajici se k membranam = a sroubovice

> Zinkové prsty, svinuty helix, leucinovy zip, otoCka-
helix-otoCka = regulacni proteiny




Reverzni genetika

Standardni genetika

ldentifikace a
studium mutantu

FENOTYP |

Reverzni genetika

G

?7?7?




Reverzni genetika

Standardni genetika

» Gen zodpovedny za fenotyp je identifikovan urcenim,
které geny zodpovédné za mutantni fenotyp jsou
v organismu inaktivovany

» Ziskani mutantu (chemické mutageny, zareni,
prirozene v populaci)

» KFrizeni a stanoveni genetické mapy
» Blizsi charakterizace molekularné-biologicky

Reverzni genetika

» Vychozim bodem neni fenotyp, ale gen

» Vyvolani mutace v genu a identifikace vyslednych
fenotypovych zmeén



Knock-outovani genu

Deletovana forma genu je vyuzita k vyrazeni
funk€ni formy genu v organismu

> Provede se homologickou rekombinaci
» Sleduje se zména fenotypu po knock-outu

_ chromozomalni DNA

X X

IIl IIl vektorova DNA
rekombinace ‘L

.3 E- chromozomalni DNA



Knock-out u S. cerevisiae

Delecni kazety nesouci gen rezistence k ATB

promotor
kvasinky genR

] | DNA vektoru
R1 R2

viozeni kvasinkové DNA
do restrikéniho mista

—— —

R1 R1 R2 R2

transformace
kvasinkové bunky



Knock-out u S. cerevisiae

chromozémova kopie cilového genu

X X
R1 R1 R2 R2

homologickou rekombinaci
dojde k preruseni cilového
genu kopii genu rezistence

B O s B o

exprese genu rezistence




Studium transkriptomu

Transkriptom je veskera mRNA bunky
a odrazi celkovy obraz genove
exprese v teto bunce




Studium transkriptomu

» Transkriptom muze byt velmi slozity

> Muze obsahovat stovky az tisice ruznych
MRNA

» Klasicky postup zahrnoval pripravu cDNA a
jeji srovnani s genomovou DNA

» Postup velmi zdlouhavy

» Analyza sekvenovanim

» Analyza s vyuzitim Cipu



Metoda SAGE

serial analysis of gene expression

» Nevyuziva cDNA, ale kratke 12 bp sekvence

» MRNA jsou imobilizovany na celulézoveé
kulicky s oligo (dT)

MRNA konverze
¢ na cDNA



Metoda SAGE

TTT%
A AA

cDNA
¢ stepeni Alul
T T T%
AAA
odstraneni ¢ + linker s
koncoveho BamFI (§tépi 10-14 bp)

fragmentu

T T T—}D

AAA

¢ stépeni BamFl a
odstépeni kotvicky




Metoda SAGE

TTT—E
A AA

v

shromazdéni fragmentu, ligace s dalSimi fragmenty —
vznik katenanu a jejich sekvenovani

Po sekvenovani lze jednotlivé sekvence
odlisit, protoze jsou oddéeleny mistem BsmFlI

http://www.sagenet.org/findings/index.html



Metoda SAGE byla pouzita ke studiu
transkriptomu S. cerevisiae

Cell 88, 243-251, 1997




Nastupuje éra Cipu

1) VSech 6 000 kvasinkovych genu Ize umistit na
microarray 80 x 80

2) Alternativné lze vyuzit DNA ¢ipu na silikonu
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Priklad studia transkriptomu

Studium transkriptomu 700 druhu morskych
mikroskopickych ras (véetné zastupcu tzv.
pikoplanktonu)

Data volné dostupna
» GenBank

» Cyberinfrastructure for Advanced Mircobial Ecology
Research and Analysis, CAMERA
(http://camera.calit2.net/index.shtm)

Smith D. (2012): Opinion: Learning from Transcriptomes. The Scientist,
November 28, 2012.



Studium proteomu

Proteom jsou vsechny proteiny bunky
a odrazeji jeji biochemickou kapacitu




Proc¢ studovat proteom?
DNA

l transkripce
degradace

€ RNA

translace
degradace

<€ protein ) posttranslaéni

upravy

Transkriptom neodrazi celou genovou expresi



YV V VY

Y VY

Jak studovat proteom?

Separace proteinu

PAGE
Dvourozmeérna gelova elektroforéza
Izoelektricka fokusace

Identifikace proteinu po separaci

Hmotnostni spektrofotometrie

MALDI-TOF (matrix-assisted laser
desorption ionization time-of-flight)

ICAT (isotope coded affinity tag)



Studium interakci protein-protein

Poskytuji dalsi informace o aktivitée genomu

YV VY

Phage display
Vystavuje proteiny na povrchu bakteriofaga

Testovany protein je konfrontovan
s knihovnou takovych fagu

Yeast two-hybrid system

Genova exprese S. cerevisiae nastava po
interakci dvou transkripcnich faktoru

Lze jim rozpoznat, jestli dva proteiny spolu
interaguji — pokud spusti expresi



Phage display — priklady aplikaci

» 1994 Folgori — identifikace dvou epitopu na
obalovéem proteinu viru hepatitidy B — misto
vhodné pro vyvoj protilatek

» 2008 Majumdar — vazebné vilastnosti
membranového glykoproteinu gp41 viru
HIV

» 2002 Rosander — studium exprese
extracelularnich bakterialnich proteinu —
faktoru virulence - Staphylococcus,
Lactobacillus, ...



Yeast two-hybrid system - aplikace

>

Interakce obalovych proteint viru hepatitidy
C s lidskymi proteiny exprimovanymi z cDNA
knihovny (2009)

Interakce viru SV40 s nadorovymi antigeny
(1993)

Studium interakci proteinu rodiny FemABX
(rezistence k penicilinim) Staphylococcus
aureus (2003)

Studium proteinu zodpovédnych za
pohyblivost Treponema pallidum (2009)



Analyza mikrobialnich
komunit




Metagenomika

Studium genetického materialu z organismiu
ziskanych primo v nejakem prostredi aniz by
bylo treba kultivovat a izolovat jednotlive druhy

» Vzorky z pudy
» Mikrobialni spolecenstva traviciho traktu clovéka

Zakladni premisa metagenomiky

» VétSina mikrobialni diverzity se v prubéhu kultivace
ztrati — vétsinu bakterii neumime kultivovat



Koncept metagenomiky

THE METAGENOMICS PROCESS

DETERMINE WHAT THE GENES ARE
(Sequence-based metagenomics)
Identify genes and metabolic pathways
Compare to other communities
and more...

Extract all DNA from
microbial community in

sampled environment
DETERMINE WHAT THE GENES DO

(Function-based metagenomics)
Screen to identify functions of interest, such as
vitamin or antibiotic production

Find the genes that code for functions of interest

and more...




Metody metagenomiky

» Sangerova metoda sekvenovani - shotgun

» Masivni paralelni pyrosekvenovani a
podobné techniky



Par historickych poznamek |
1985

» Norman Pace zapocal se sekvenovanim genu pro
16S rRNA (publikovano 1991)

» Nyni se sekvenuji vSechny geny

> Kdyz se zacalo se sekvenovanim genu pro 16S
rRNA, zjistilo se, ze dokazeme kultivovat méneé nez
1% bakterii a archei

1995

> Healy izoloval funkéni geny z kolekce mikroorganismu
ze senného nalevu

1996

» DelLong polozil zaklady environmentalni fylogeneze na
bazi 16S rRNA, vzorky z morské mikroflory



Par historickych poznamek Il

2002

> Breitbart a Rohwer objevili 5000 novych druhu virt
ve 200 | morské vody — shotgun sekvenovani

> Nasledné zjiSténo vice nez tisic druhu viru v lidské
stolici, a zrejmé miliony druhut virt a fagu v 1kg
morskych sedimentl

2003

» Craig Venter vedl Global Ocean Sampling Expedition
(GOS)

2004
» Tyson a Banfield sekvenovali DNA z drenazniho
systému doll — nekultivovatelné bakterie a archae



Par historickych poznamek Il
2005

» Schuster prvni sekvence ziskané pyrosekvenovanim
z environmentalnich vzorku



Shotgun sekvenovani

Odbér vzorku

y N y

Filtrovani castic

Lyze bunéek a extrakce
DNA

Klonovani a konstrukce
knihoven

Sekvenovani klonu

Tvorba kontigu a

skladani sekvenci



Masivni paralelni sekvenovani

Pyrosekvenovani

» zaznamy o delce 800 bp
» paralelnost vede k sumé 200-500 Mbp

llHlumina a SOIID

» zaznamy o délce 25-75 bp
» paralelnost vede k sumeé 20-50 Gbp



Obrovské mnozstvi dat vyzaduje jejich
specificke bioinformatické zpracovani




Priklady

Metagenom kravskeho bachoru

» 279 Gbp

Metagenom lidského streva

» 567,7 Gbp
> 3,3 milionu genu



Problémy s kompletaci vysledku

» Repetitivni sekvence

> Sekvence vice druhu mohou byt
poskladany do faleSnych contigu

Pouzivané programy

» Phrap
» Celera Assembler
> Velvet assembler



Co metagenomika sleduje

Predikce genu v mikrobialnich komunitach

» Podle vnéjsich priznaku — porovnanim s jiz
identifikovanymi geny (BLAST)

» Ab initio — nové geny identifikované podle
regulacnich oblasti a kédujicich sekvenci

Sledovani diverzity druht

> Kolik druhu
» V jakém pomeéru
» Vyvazenost mnozstvi jednotlivych druhu

Ke vS§emu byly vyvinuty specializované programy



Program GLIMMER

Vyuziva Markovovych modelu

» Aplikace na Haemophilus influenzae, Helicobacter
pylori a dalsi genomy

» Umoznil lokalizaci teoreticky vSech genu v genomu

http://www.cbcb.umd.edu/software/glimmer/

Salzberg et al. (1998): Nucleic Acids Research, 1998, Vol. 26, No. 2,
544-548



V co metagenomika vyustuje

Studium metabolismu mikrobialnich
spolecenstvi

> S detailnim vyuzitim DNA ¢ipu a analyz proteomu
> HIledaji se markery prubéhu onemocnéni

Metatranskriptom

> Sledovani expresnich profili na drovni mRNA
» Teprve v pocatcich

Studium viromu

» Virovy metagenom



Prvni priklad metatranskriptomu

»> 2008

> Zemédeélsky vyznamny symbiont
Sinorhizobium meliloti

» Pouzita metoda pyrosekvenovani

> ldentifikovali 20 novych transkriptu mRNA

Mao, Ch. (2008): Identification of new genes in Sinorhizobium

meliloti using the Genome Sequencer FLX system. BMC
Microbiology 2008, 8:72



Aplikace metagenomiky |

Medicina

» Studium bakterialnich spole¢enstev v ruznych
castech lidského tela

» Korelace slozeni mikrobialnich spolecenstev v
téle a zdravotniho stavu

Biopaliva

» Vyuziti mikrobialnich spoleCenstev pri konverzi
celulézy na etanol

» Produkce metanu a vodiku

» Vyhledavani uc¢innéjsich enzymu ve
spolecenstvech



Aplikace metagenomiky Il

Remediace

» Monitorovani vlivu polutanti na mikrobialni
spolecenstva

> Sledovani mechanismu odbouravani
kontaminantu

Zemedelstvi

» Interakce rostlina-mikroorganismus

> Vyuziti znalosti o vyuzivani nutrientl pro zlepseni
vyzivy rostlin

» Sledovani slozeni mikrobialnich spoleCenstev v
souvislosti se zdravim rostliny



Aplikace metagenomiky Il

Biotechnologie

» Hledani novych IéCiv — nové geny, nové enzymy
» Hledani novych chemikalii

» Hledani novych agrochemikalii



Human Microbiome Project

http://commonfund.nih.gov/hmp/

.
Skin.
N
E \

Oral ———

Gastro- ‘"\\
intestinal

X
Urogenital

» Cilem je charakterizovat
mikrobialni spolecenstva
z nékolika mist lidského téela —
dychaci cesty, ustni dutina,

| klize, gastrointestinalni trakt,

urogenitalni trakt

» Analyzovat ulohu techto
mikroorganismu v lidském
zdravi a nemoci




Individualni variabilita

http://the-scientist.com/2012/06/13/microbial-menagerie/

>

YV VY

YV VY

Od 242 zdravych dobrovolniku (18-40 let) odebrany
vzorky z 18 télnich €éasti u zen a 15 u muzu

Pro néekteré téelni casti existuji charakteristické druhy
Néekteré druhy jsou ,,univerzalne® pritomny vsude

Kazdy Clovék si nese své individualni specifické
kmeny jednotlivych druhi
Slozeni komunit je dlouhodobé stabilni

LI "4V 4

Nejrozmanitéjsi komunity v ustech a streve,
nejchudsi ve vagine



Individualni variabilita u CRISPR

Co je to CRISPR? }

/> RNAI analogicky systém urceny h

k degradaci virovych NA

» Popsany v roce 2008

\ X

v

"‘II



Vlastnosti CRISPR

» Vyuziva interni ,,antivirové® sekvence
zaclenéene v obracenych repeticich (CRISPR)

» CRISPR = clusters of reqgularly interspaced
short palindromic repeats

» Po transkripci této sekvence dochazi k jejich
postupnému stéepeni Cas proteiny

» Vysledné produkty interferuji s nukleovou
kyselinou vstupujiciho viru

Brouns et al. (2008): Small CRISPR RNAs Guide Antiviral Defense
In Prokaryotes, Science 321, 960-964



Struktura CRISPR

Ke konci roku 2008 byly CRISPR popsany u asi 40%
sekvenovanych eubakterii a temer vsech archei

Vsechny obsahuji kratke repetice o déelce 24 az 48
nukleotidl a mezernik o priblizné stejné délce

Marraffini a Sontheimer (2008): Science 322, 1843 - 1845

repetice

-

-~
\

-
-~
-

mezerniky

Edgar (2007): BMC Bioinformatics 8:18



CRISPR interference

Viruses Plasmids

3

DNA target

Immunity

CRISPR/Cas systems
¥ Regulation

78 9
Viruses /. O@Q) Plasmids

Chromosomal sequences
(including prophages, transposons...)

RNA target

P. Horvath et al., Science 327, 167-170 (2010) } AVAAAS




Individualni variabilita u CRISPR

Known CRISPRs identified in reference Whole-metagenome assembly
genomes De novo
Spj,"?'f identification of
K A i igs |
CRISPRs in contigs |
_1"’ E "___,.-'7 6 v
repeats - - .
-
\\~
b \\ Search repeats New CRISPRs not seen before
“\_against shortreads "
\\.‘ ‘,/‘ <
- T —

Pooled reads that contain CRISPR repeats
Assemble pooled datasets
individually, one for each

v CRISPR

More contigs that contain CRISPRs

Rho et al. (2012): Diverse CRISPRs Evolving in Human Microbiomes.
PLoS Genetics 8 (6), e1002441



Co zjistili
» CRISPR pochopitelné odrazi zastoupeni

mikroorganismu

» Sekvence mezernikil v CRISPR se méni
podle toho s jakym infekCnim agens se
nositel potka

> Distribuce CRISPR je specificka

> Mezi jedinci se sekvence mezerniku
v CRISPR lisi

> LiSi se i CRISPR z ruznych mist stejného
jedince



Vyzkum bakterialnich spoleCenstev
osidlujicich lidsky organismus zasadnim
zpusobem posouva nase znalosti o vyznamu
mikroorganismu predevsim ve vztahu
mikroorganismus-lidské zdravi




Bacteroides thetaiotaomicron?

» Obsahuje 260 enzymu schopnych zpracovat
rostlinny material

> Stépi polysacharidy na glukézu a jiné lidskym
organismem zpracovatelné cukry




Helicobacter pylori?
» Reguluje aciditu zaludku

» Reguluje hladinu ghrelinu, hormonu hladoveéeni

malo Helicobacteru?




Bacteroides fragilis?

» polysacharid A (PSA) je rozpoznavan
dendritickymi bunnkami, které jej prezentuji
T lymfocytum — vznikaji regulaéni T lymfocyty
» regulacni T lymfocyty tlumi prozaneétlive
T lymfocyty




Co prinesou nové objevy
metagenomiky?



The search for new major branches on the tree of life. Cultivation-

Independent methods, novel sequencing technologies, and analytical

approaches can be directed toward the detection of life outside
currently established domains.

Targeted approaches for finding new branches
Advanced analyses

Pre-genomic era

A

Microscopy

Leeuwenhoek
Discovery of
first bacterium

bt

i

rRNA-based

molecular taxonomy

Woese
Discovery of
first archaeon

Cultivation-independent shotgun genomics

Next-generation sequencing

olh 1 elh
MWW \WARRYIE,
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Parasitic remnants of a fourth domain?

Electron microscopy images of (A) pandoravirus dulcis particle and
(B) acanthamoeba polyphaga mimivirus particle.
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Dalsi informace najdete

http://dels-old.nas.edu/metagenomics/index.shtml

» popularni informace o metagenomice

http://wiki.boiomine.skelleftea.se/biomine/molecular/
Index.htm

» Vvyukovy popisny material o metodach analyzy
mikrobialnich spolecenstev

Scientific American, June 2012

» popularni élanek o vyznamu mikroorganismui
sidlicich v lidskem tele



Studium lidskeho mikrobiomu

http://www.metahit.eu/

» Projekt 7.FP - Metagenomika lidského strevniho
traktu (2008-2012)

http://www.nature.com/nature/journal/v464/n7285/p
df/nature08821.pdf

> Informace o katalogu genti mikrobu z lidskych strev

http://www.scientificamerican.com/article.cfm?id=
microbiome-graphic-explore-human-microbiome

> Interaktivné o nékterych klicovych druzich
mikroorganismu v nasem téle
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Shrnuti

1) Identifikace genli v genomu

2) Urceni funkce neznamého genu
3) Studie transkriptomu a proteomu
4) Interakce protein-protein

5) Analyza mikrobialnich komunit
6) Priklady aplikaci a vysledku



