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MOTIVACIA

Ludskeé telo je prostredim pre zivot velkého mnozstva mikrobov.
Niektoré z nich mozu sposobovat choroby a infekcie, ale iné,
napriklad crevny mikrobiom, su pre zivot a zdravie cloveka
nepostradatelné. Paradoxne, Ccrevny mikrobiom, ktory
ovplyvinuje zdravie kazdého Ccloveka, zatial nie je detailne
prestudovany, pretoze obsahuje tisice roznych druhov baktérii, z
ktorych vacsina sa neda kultivovat v laboratérnych podmienkach.
RieSenim tohto problému je namiesto priameho pestovania
baktérii v laboratdridach pouzit na vzorku nové rychle metédy
sekvenovania a spracovavat ziskané sekvencie DNA. Tie sa potom
analyzuju pomocou bioinformatickych nastrojov, ktoré dokazu
odpovedat na dve dolezité otazky - aké baktérie su pritomné vo
vzorke, a aké maju funkcie (travenie cukrov, tukov, ...).

ANALYZA VZORKY

1. Taxonomicka analyza - aké su tu baktérie?

Sekvencie sa rozdelia do skupin nazyvanych OTU (operational
taxonomical unit) podla vzajomnej podobnosti. V rovnake;
skupine byvaju sekvencie, ktoré su na 95 - 99 % identicke.
Skupiny su reprezentované jednou sekvenciou, ktora sa potom
vyhladava v referencnej databaze. Pre kazdé OTU sa potom urci
prislusny druh baktérie podla najlepsej zhody reprezentativnej
sekvencie so zaznamom v referencnej databaze.
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2. Analyza funkéného profilu - ¢o dokazu tieto baktérie robit?

Vstupom su OTU najdené vo vzorke a referencna databaza
obsahujuca zname funkcné profily. Pre OTU, ktoré maju zhodu v
referencnej databaze, sa funkcné profily vezmu priamo z tejto
databazy. Pre OTU, ktoré dostatocnu zhodu nemaju, sa funkcny
profil odvodzuje pomocou réznych metéd - moéze to byt
obycCajny priemer profilov najpodobnejsich OTU v referencne;
databdze, alebo sa moéze skimat odhadovany vyvoj jednotlivych
druhov  baktérii a zodpovedajucich funkcii pomocou
fylogenetického (vyvojového) stromu.
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EXISTUJUCE NASTROJE

® Picrust - rozSireny, pouziva zastaralu databazu, pocita funkcné
profily pomocou fylogenetického stromu, Python

® Picrust 2 - nova verzia Picrustu nezavisla na referencnej
databaze, aktualne v beta verzii

e Tax4Fun - novsia databaza, vylepsena metoda fylogenetického
stromu z Picrustu, R
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Analyza bakterialnych funkcii vo vzorke
podla 16s rRNA
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VYSLEDKY EXPERIMENTU

Porovnanie metody priemeru funkcnych profilov a odvodenia z
fylogenetického stromu. Vysledky zobrazuju korelaciu medzi
funkénym profilom vypocitanym mojim nastrojom a o€akavanym
funkénym profilom. Horny  graf  zobrazuje  vsSetky
zdokumentovaneé funkcie baktérii, dolny iba najspecifickejsie.
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DALSIE CIELE

Najdolezitejsie je ziskat porovnanie mojej kniznice s Picrustom,
ktory je najpouzivanejSim nastrojom v analyze funkcnych
profilov. Pri tomto porovndvani skusim Picrust otestovat
pomocou novej metody evaluacie, ktora berie do uvahy iba
Specifické funkcie. Ak budu vysledky dost zaujimavé, dali by sa
neskor publikovat.
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