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Celogenomove sekvenovani vs.

metagenomika
Celogenomové sekvenovani Metagenomika
- studium genomu jednotlivych organismU - studium genetického materialu ziskaného
(WGS, Whole Genome Sequencing) z rlzného prostiedi (moG, stolice, puda apod.)
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Rozdily

Celogenomové sekvenovani Metagenomika
- kompletni informace genomu bakterie - celkové mikrobidlni spoleCenstvo
- komparativni genomika (cesty pfenosu - eticky pfijatelné
infekce) - ekonomické pro globalni dohled
- kliové pro vyvoj novych diagnostickych - informace o genech rezistence apod.
nastroju téZko prifaditelnda ke konkrétnimu
kmenu

poCet organismu jeden mnoho

typ vzorku Cista bakterialni kultura sliny, krev, mo€ apod.
hloubka sekvenovani 3-6 mil. Cteni na genom 3-100 mil.+ €teni na vzorek
naklady niZSi vySSi

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



Global Antimicrobial Resistance and Use
Surveillance System (GLASS)

Sveétova zdravotnickd organizace, 2020
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Priklady vyuziti WGS v diagnostice
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Priklady vyuziti WGS v epidemiologii
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[ Retail chicken meat, May-Aug 2019

The maximum parsimony tree (logarithmic scaling) was constructed using an internal outbreak isolate as reference (ERS4424632). Colours
indicate the retail chicken isolates and the month of sampling in 201819 for the human isolates of ST122#1.
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Metagenomika v klinické praxi

* nemocné dité s prUjmem
(Tanzanie)

* nereagujici na léCbu

* metagenomicka analyza stolice

* Campylobacter jejuni

* zmeéna léCebného planu —
okamzité zlepSeni pacienta
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Metagenomika pro globalni monitoring AMR
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Sekvenovani v praxi

zjednoduSeny laboratorni postup

komplexni genomicka data

vysledky |épe porovnatelné mezi pracovisti
vySSi rozliSeni ve srovnani s jinymi metodami

vySSi pozadavky na vypoCetni zdroje
rychle se ménici technologie
bioinformaticka ndroCnost

velké mnoZstvi databazi

nepfesné pro fenotyp AMR

doba zisku vysledkU
Uspora nakladU

Dékuji za pozornost..

Vytvoreno v Gemini.



