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rendelés szakmaspecííikus leírása

Beszerzósi eljárás tárgyának pontos leírása:

Shotgun könyvtárkészítés metagenom analízishez 3 3db

lllumina szekvenálás 2x150 PE lolvasással *3M leolvasás 33 db

Bioinformatikai analizís 33 db

A szekvenálás-aiapú rnetagenomika alkainras komplex mikrobiális közösségek pontos
összetételének meghatarazására, anélkül hogy a közösség egyes tagjait tenyészteni kellene.
információt nyujt a mikrobák együttmúködéséről, a közösségi szintű anyagcserefolyamatokról
is, mely tovább növeli a módszer jelentőségét. A mikrobióm-kutatások jelenleg fon"ongó
témaköre az orvos-rnikrobiológiai tudományos életnek, és pillanatnyilag az lllumina
szekvenálás és shotgun könyl,tarkészítés a legrnodernebb és precízebb módja a rnetagenom
analízisnek.

A genom szekvenálása, vagyis nagyon hosszú, összefiiggő DNS szakaszok szekvenciájának
meghatiározása összetett múvelet, mivel a szekvenálás eredményeként kapott néh*ny száa
bazispár hosszúságú DNS szakaszokból össze kell állítani a nagyságrendekkel nagyobb genom
(az egy-egy kromoszómának megfeleiö DNS molekulak) teljes szekvenciáját. Az összeállításra
alapvetően két technikát különböztethettink rneg. A régebbi és nagyon munkaigényes technika
a térkép-alapú módszer. A másik az úgynevezett teljes genonr shotgun (,,sörétes
puska") módszer (WG§=Whole Genome Shotgun sequencing), amely egyszenibb, de nagyon
komclly szrámítástechnikai kapacitást igényel. A DNS-t itt is ,,feldarabolják", de jóval kisebb
szakaszokra. Hagyományos WGS esetén plazmid vektorokat használnak, és a végeredmény egy
sok sz,ázezer vagy akar millió tagból álló ,,plazmid könyr,,t{r". Az így kapott klónokat
szekvenálják, és az átfedő szekvenciarészletek alapján szekvencia-kontigokat állítanak össze,
majd a teljes genom szekvencíájat, (1) Új generációs (NG§) WGS esetén is kontigokat hoznak
létre, de a klónok felszaporítása nern a vehorba ligálás-mikróbákkal felszaporitás módjan
tórténik, hanem közvetlenül már a szekvenálás során a genomot fragmentállék, ezeket a
fragmenseket valamilyen felülstre kötik, felszaporítják, majd a klónokat szekvenálják és a
kontigokat illesztik. Az NGS legnagyobb előnye, hogy parhrrzamo§an tud sok szénezerlmilliő



nyerhettink a kutatásunkhoz az lllumina szekvenálrfu és shotgun kö,rryvtárkészítés

alkalm,azásával.
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