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Celogenomové sekvenování vs. 
metagenomika

Celogenomové sekvenování Metagenomika
- studium genetického materiálu získaného         
z různého prostředí (moč, stolice, půda apod.)

- studium genomu jednotlivých organismů
      (WGS, Whole Genome Sequencing)



Rozdíly

Celogenomové sekvenování Metagenomika

- celkové mikrobiální společenstvo
- eticky přijatelné
- ekonomické pro globální dohled
- informace o genech rezistence apod. 

těžko přiřaditelná ke konkrétnímu 
kmenu

- kompletní informace genomu bakterie
- komparativní genomika (cesty přenosu 

infekce)
- klíčové pro vývoj nových diagnostických 

nástrojů

Celogenomové sekvenování Metagenomika

počet organismů jeden mnoho

typ vzorku čistá bakteriální kultura sliny, krev, moč apod.

hloubka sekvenování 3-6 mil. čtení na genom 3-100 mil.+ čtení na vzorek

náklady nižší vyšší

https://www.cosmosid.com/blog/metagenome-vs-genome-the-differences/



Global Antimicrobial Resistance and Use 
Surveillance System (GLASS)

Roční počty publikací využívající WGS pro sledování 
antimikrobiální rezistence (AMR) u prioritních patogenů 
GLASS.

Světová zdravotnická organizace, 2020



Příklady využití WGS v diagnostice

Mycobacterium tuberculosis

Staphylococcus aureus

Časové osy pro analýzu založenou na sekvenování a testu citlivosti z kultivace.



Příklady využití WGS v epidemiologii

• sledování infekcí rodu Campylobacter
• pacienti (n = 701) a kuřecí maso (n = 164)
• ST122 (n=91), perzistentní
• podchycení ohnisek (jatka, farma)
• ošetření masa zmražením

Fylogenetický (SNP) strom izolátů  Campylobacter jejuni ST122 (n = 105), včetně 
ohniska ST122#1 a nepříbuzné izoláty, Dánsko, říjen 2018 až prosinec 2019



Metagenomika v klinické praxi

• nemocné dítě s průjmem 
(Tanzanie)

• nereagující na léčbu
• metagenomická analýza stolice
• Campylobacter jejuni 
• změna léčebného plánu → 

okamžité zlepšení pacienta



Metagenomika pro globální monitoring AMR

Vzorkovaná místa Abundance genů AMR dle regionu

• 79 vzorkovacích míst (74 měst, 60 zemí)
•  >1.4 Tb sekvenačních dat (cca 120 

milionů readů na vzorek)



Sekvenování v praxi

- zjednodušený laboratorní postup
- komplexní genomická data
- výsledky lépe porovnatelné mezi pracovišti
- vyšší rozlišení ve srovnání s jinými metodami

- vyšší požadavky na výpočetní zdroje
- rychle se měnící technologie
- bioinformatická náročnost
- velké množství databází
- nepřesné pro fenotyp AMR

- doba zisku výsledků
- úspora nákladů

Děkuji za pozornost..

+

+/-

-

Vytvořeno v Gemini.


