
Následující text popisuje historii vývoje sekvenačních metod se zaměřením na moderní 

výkonné metody paralelního sekvenování a jejich využití v mikrobiologii. Vývoj a zdokonalování 

sekvenačních systémů s sebou přináší zrychlení a výrazné snížení cen, s tím souvisí rozšíření spektra 

aplikačních možností. Každý sekvenační systém je charakteristický určitými specifiky včetně jistých 

úskalí pramenících z principu dané metody, proto ne každá metoda je schopna pokrýt všechny směry 

možných využití. Práce porovnává metody sekvenování a zabývá se jejich vhodností pro konkrétní 

typy aplikací v mikrobiologii. Dostupné sekvenační systémy obvykle dělíme na tři základní 

„generace“ vymezené typickými konkrétními znaky. Mezi metody první generace řadíme Sangerův a 

Maxam-Gilbertův systém, druhá generace zahrnuje metody 454, Illumina, SOLiD, Helicos a generace 

třetí SMRT, Ion Torrent a zatím komerčně nedostupné sekvenování s využitím nanopórů. V současné 

době se sekvenování stává standardní technikou molekulární biologie nejen v základním 

mikrobiologickém výzkumu, ale nachází široké uplatnění také v medicíně (rychlá identifikace 

patogenů, metagenomické studie mikrobiomů lidského těla).  

 


