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Beszerzési eljaras targyanak pontos leirdsa:
Shotgun kényvtarkészités metagenom analizishez 33db
[Mlumina szekvenalas 2x150 PE lolvasassal ~3M leolvasas 33 db

Bioinformatikai analizis 33 db

A szekvenalas-alapi metagenomika alkalmas komplex mikrobidlis koz6sségek pontos
Osszetételének meghatarozasara, anélkiil hogy a k6zosség egyes tagjait tenyészteni kellene.
Informaciét nytjt a mikrobdk egylittmiikodésérol, a kozosségi szintli anyagceserefolyamatokrol
is, mely tovabb néveli a médszer jelentdségét. A mikrobiém-kutatdsok jelenleg forrongd
témakore az orvos-mikrobiolégiai tudomanyos életnek, és pillanatnyilag az Illumina
szekvenalas €és shotgun konyvtarkészités a legmodernebb ¢s precizebb médja a metagenom
analizisnek.

A genom szekvenaldsa, vagyis nagyon hosszi, osszefiiggd DNS szakaszok szekvencidjanak
meghatdrozasa Osszetett miivelet, mivel a szekvenalads eredményeként kapott néhany szaz
bézispar hosszisagu DNS szakaszokbol 6ssze kell allitani a nagysagrendekkel nagyobb genom
(az egy-egy kromoszémanak megfelelé6 DNS molekuldk) teljes szekvenciajat. Az 6sszeallitasra
alapvetden két technikat kiilonboztethetiink meg. A régebbi és nagyon munkaigényes technika
a térkép-alapi moédszer. A masik az Ugynevezett teljes genom shotgun (,,sorétes
puska®) modszer (WGS=Whole Genome Shotgun sequencing), amely egyszer(ibb, de nagyon
komoly szamitastechnikai kapacitast igényel. A DNS-t itt is ,,feldaraboljak”, de joval kisebb
szakaszokra. Hagyomanyos WGS esetén plazmid vektorokat hasznalnak, és a végeredmény egy
sok szézezer vagy akar millio tagbol allo ,plazmid koényvtar”. Az igy kapott klénokat
szekvenaljak, és az atfedd szekvenciarészletek alapjan szekvencia-kontigokat allitanak Gssze,
majd a teljes genom szekvenciajat. (1) Uj generaciés (NGS) WGS esetén is kontigokat hoznak
létre, de a klonok felszaporitasa nem a vektorba ligalas-mikrébakkal felszaporitas modjan
torténik, hanem kozvetleniil mar a szekvenalas soran a genomot fragmentaljak, ezeket a
fragmenseket valamilyen feliiletre kotik, felszaporitjadk, majd a klénokat szekvenaljak és a
kontigokat illesztik. Az NGS legnagyobb elénye, hogy parhuzamosan tud sok szdzezer/millid



nyerhetiink a kutatdsunkhoz az Illumina szekvendlds ¢és shotgun konyvtarkészités
alkalmazasaval.
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