SMAM cviceni lll. — Materidly pro predpfipravu

Cilem pfedpfipravy je, abyste si pfipomnéli zakladni principy, na kterych je praktické cviceni postaveno.
V laboratofi tak uZ mulZeme rovnou diskutovat nad samotnym postupem a stravit vice casu
experimentovanim.

Béhem prvnich tfi cviceni budeme pracovat s neznamou bakterii, kterou budeme identifikovat
sekvenovanim jejiho genu pro 16S rRNA. Dil¢imi Ukoly pro Uspéch téchto cviceni budou amplifikace
genu, precisténi ziskané DNA, sekvenace ziskané DNA a bioinformatické porovndni ziskané sekvence
s knihovnou znamych sekvenci. Ve tfetim cviceni zpracujeme vysledky ze sekvenace - nejdfive se
presvédc¢ime o kvalité ziskanych sekvenci a poté je porovname s internetovymi knihovnami genu
abychom urcili identitu nasi nezndmé bakterie.

Na vasich noteboocich budete potfebovat ,Bali¢ek pro praci s DNA“:

e Nainstalujte si program BioEdit (nap¥. zde https://bioedit.software.informer.com/7.2/)

e Zalozte si Gcet v Benchling https://benchling.com/

® Prectéte si - Jak interpretovat chromatogram ze sekvenace ->

https://www.labxchange.org/library/items/Ib:LabXchange:e7e6a2bf:html:1

Nakonec si projdéte vysledky prvnich dvou cviceni. Zkuste si napsat co bylo hlavnim cilem a co
ocekdvame od sekvenace, jejiz vysledky uz mate v IS v poskytovné. Co budeme se sekvencemi délat?

Diskuzi na toto téma zacnheme treti cviceni.
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