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Cile a harmonogram

* Cilem predmetu je skupinova prace na bioinformatickéem projektu
* Pracuje se ve skupinkach po 3 (max 4) osob

* Harmonogram:
* 19.9. — predstaveni projektu
* 17.10. - druha hodina, prvni progres
* 14.11 - treti hodina, druhy progres
* 12.12 — zavérecné prezentace vysledkl projektu



Projekty



Pozadavky projektu

* Progres projektu se prezentuje prubézné — nutné, aby prezentoval
kazdy ze skupiny — 10 min prezentace na projekt

* Finalni projekt se obhajuje 12.12.2022 — 20 min prezentace na projekt

* Do odevzdavarny se odevzdava:
* Sepsany strukturovany popis projektu: uvod, metodika, vysledky, zavér
* Kod a skripty (komentované), které byly pouzity k vypracovani projektu

* Jakékoliv dalsi dulezité soubory, pokud jsou nutné samostatné a nelze je dat
do textu popisu projektu



Projekty pro podzim 2022

* Korelace metabolického potencialu strevniho mikrobiomu (PICRUSt data) se
specifickymi metabolity namérenymi (UHPLC-SRM/MS) ve vzorcich stolice déti
(vede: Sona Smetanova, RECETOX)

* Co se naucite: analyzovat data z hmotnostni spektrometrie, odhadovat teoreticky
metabolicky potencial mikrobialni komunity z dat mikrobialniho slozeni

* Analyza mutaci kolorektalnich karcinomu (vede: Barbora Zwinsova, RECETOX)

* Co se naucite: zpracovavat data kratkych lllumina ¢teni cileného panelu mutaci z nador
kolorekta — od raw dat k seznamu mutaci

* 1000 genomes project (vede: Eva Budinska, RECETOX)

 Co se naucite: pracovat s genomickymi daty z velkych projektl uloZzenych v databazich,
dolovat z nich informace pro dalsi projekty, aplikovat statistické a vicerozmérné metody pro
zjisténi odlisnych populaci
» Zostali v dnesnych slonoch gény mamutov? (vede: Natalia Martinkova, RECETOX)
* Co se naucite:



Analyza mutaci karcinomu kolorekta
(vede: Barbora Zwinsova, RECETOX)



1000 genomes project

(vede Eva Budinska)



1000 genomes project

* Projekt zahajeny v lednu 2008 byl insertion CyTw W)
mezindrodnim vyzkumnym Gsilim | coy sumser varin ceerar= ;
o vytvoreni zdaleka imerioy o
nejpodrobnéjsiho katalogu RPN ) OO
lidskych genetickych variaci ;¥

* Pouziti:

* asociacni studie tykajici se
genetickych variaci onemocnéni

* lepsi vyber SNP a sond pro
genotypizacni platformy v
budoucich studiich a zlepseni lidskeé

referencni sekvence

* Kromé toho bude dokoncena
databaze uZitecnym nastrojem pro
studium vybranych oblasti, variaci

ve vice populacich a pochopem
zakladnich procesd mutace a
rekombinace



Cile projektu

* Nacist si informace o projektu
* Nalézt pristup k nejnovéjsi verzi vysledkl projektu pro ruzné populace
* Pochopit strukturu dat

* Vypocditat procentudlni zastoupeni genetickych variant u jednotlivych
skupin

* Zjistit, jestli se dle genetickych variant daji vytvorit podobné skupiny
(shlukovani) a jestli tyto skupiny koreluji s kontinenty (statistické testovani)

* Zdroje k projektu

* 1000 Genomes | A Deep Catalog of Human Genetic Variation
(internationalgenome.org)




Kolorektalni karcinom a jeho mutace

Tumor progression in colon cancer
* Geneticke mutace podminuji vznik a
agresivitu kolorektalniho karcinomu

* \V dnesni dobé se studuji technikami
sekvenace nové generace

* K dispozici data 10 pacientt s KRK z
cileného sekvencovani panelu mutaci
technikou Illumina



Cile projektu

* Cile:
» Nastudovat si jak funguje lllumina sekvencovani
* Nastudovat pipeline jejich zpracovani — od kontroly kvality po anotaci variant
» Zpracovat data — od kontroly kvality po anotaci variant

» K dispozici:
* Data — raw fastq files z lllumina sekvencovani 10 KRK
* Data k panelu mutaci
* Existujici pipeline zpracovani téchto dat (kody)



Korelace metabolickeho potencialu strevniho
mikrobiomu (PICRUSt data) se specifickymi

metabolity namerenymi (UHPLC-SRM/MS) ve

vzorcich stolice déeti
(vede: Sona Smetanova, RECETOX)




Korelace metabolického potencialu stfevniho mikrobiomu (PICRUSt, ) se specifickymi metabolity namérenymi (UHPLC-SRM/MS) ve
vzorcich stolice déti

» Mikrobiom — soubor mikroorganizmu v prostfedi-ovliviiuje zdravi ¢loveéka
« Slozeni mikrobiomu a jeho funkce je studovano analyzou jeho genomu — metagenomu

« Zakladni otazkou, kterou je treba resit pri studiu mikrobiomu, je pokusit se predpovedeét, jake jsou
biologicke funkce mikrobialni komunity jako celku

« K tomuto ucCelu vyuzivame nejmodernejSi databaze (napr. KEGG), ktere obsahuji informace o funkCnich
produktech genu a také molekularni drahy, na kterych se tyto produkty podileji

« MuaZeme tak odhadnout i metabolicky potencial napf. stfevniho mikrobiomu (PICRUS)

» DalSim mozZnym pfistupem je pfimé méfeni koncentrace vybranych metabolita ve vzorku stolice pomoci
vysokotlaké kapalinové chromatografie s hmotnostnim spektrometrem

« Oba pristupy maji se plusy i minusy, ale predpoklad je, Ze spolu souvisi



Korelace metabolického potencialu stfrevniho mikrobiomu (PICRUSt data) se specifickymi metabolity namérenymi (UHPLC-
SRM/MS) ve vzorcich stolice déti

Cilem projektu bude zodpoveédét nasledujici otazku:

.Koreluji data metabolického potencialu stfrevniho mikrobiomu déti s namérenymi koncentracemi
vybranych metabolita (IAA, ATA, TRP, IAId, TRP, ILA, NACTRP, IPA, KYU)?*
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Korelace metabolického potencialu stfrevniho mikrobiomu (PICRUSt data) se specifickymi metabolity namérenymi (UHPLC-

1.

SRM/MS) ve vzorcich stolice déti

Hlavni kroky projektu:

Nastudovat princip PICRUSt metody

Zorientovat se v datech PICRUSt i metabolomickych a spravné je sparovat (ne vSechny vzorky, které
jsou v PICRUSt datech jsou také v metabolomickych datech

Pripravit metabolomicka data k analyze - hodnoty <LOD/ <LOQ je tfeba vhodné nahradit; dale je tfeba
rozhodnout o vhodnosti pouziti vSech méfenych metabolitu a data vhodné transformovat

Pfipravit PICRUST data k analyze — filtrace, nahrazeni nul, clr normalizace/ relativizace poctu
Zvolit vhodny postup korelacni analyzy
Vysledku zvizualizovat a interpetovat



