Abstrakt

Cilem této prace je vyvoj strategie pro vyhodnocovani dat z next-generation
sekvenovani. Pomoci bioinformatickych nastroji  (programu Galaxy, Velvet,
Enterovirus genotyping tool) jsme optimalizovali metodu pro zpracovani téchto dat.
Analyzovali jsme 22 vzorkl. Deset z téchto vzorkli bylo péstovano na bunécnych
kulturach, zbylych dvanact pochazi z redlnych vzorki stolic. VSechny vzorky pochézeji
od jednotlivet, ktefi jsou geneticky predisponovani k diabetu 1. typu a vSechny byly
pozitivni na enterovirus. Enteroviry a jejich infekce jsou po dlouhou dobu povazovany
za vazné kandidaty, ktefi mohou byt zapojeni do etiologie onemocnéni diabetu 1. typu,
coz je onemocnéni koncici absolutnim deficitem insulinu v disledku autoimunitni
destrukce beta bunc¢k pankreatu. Genetickd slozka tohoto onemocnéni se zda byt
pomérné dobte definovana (HLA, INS, CTLA4, PTPN22, CTLA4, IFIHI a mnoho

dalSich genil), environmentalni ¢ast etiologie ziistava nejasna.

Dokazali jsme sestavit 22 genomli de novo, avSak s cetnymi mezerami mezi
jednotlivymi kontigy. U prvnich deviti vzorkl jsme tyto mezery pieklenuli pomoci

Sangerova sekvenovani. Timto zpisobem jsme sestavili 9 celych virovych genomii.

Hlavnim piinosem této prace je vytvofreni univerzalniho postupu analyzy dat z next-
generation sekvenovani, ktery se jiz pouziva pro dal$i analyzu vzorkl, jez jsou
podrobeny tomuto typu sekvenovani. Pomoci tohoto postupu jsme schopni identifikovat

viry ze vzorku, aniz bychom je specificky detekovali.



