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Moznost Cist genetickou informaci patfi k velkym
uspéchtm moderni biologie. Technologie, ktera

to zvlada rychle a tieba i pfimo v terénu, vyuziva
miniaturni pory, jimiz ¢tené retézce DNA nebo RNA
prochazeji z jedné strany membrany na druhou.

text KATERINA VEGERKOVA, MICHAL KOLAR

NEJVETSi ROZMACH metod sekvenovani
DNA pfiSel na konci 20. stoleti s projektem
lidského genomu, jehoz ambici bylo precist
kompletni lidskou DNA - tedy kazdou z pfti-
blizné tfi miliard bazi DNA.

0d té doby se sekvenovani DNA a také
RNA stalo jednim ze zakladnich nastroju

pismen, nanopérové technologie zvladaji
¢ist najednou desetitisice aZ statisice bazi.
Diky tomu ¢teme dlouhé, nepferusené
useky DNA, které 1ze snadno a jednozna¢né
zatadit do genomu. UZ z malého mnozstvi
dat tak casto ziskame prehled o celé genetic-
ké informaci organismu.

sGeneticka informace se ¢te v realném case, je
dostupna okamzité a Ize na ni prubézné reagovat.
Sekvenovani se tak priblizuje spiSe méreni nez

analyze.”

biologického a 1ékatského vyzkumu. Po-
méaha ndm rekonstruovat evolué¢ni his-
torii organism, diagnostikovat dédi¢na
onemocnéni a sledovat Sifeni vird i jejich
mutaci. Uplatnéni nachazi také v krimina-
listice, vyvoji vakcin a objevovani dosud
neznamych druhti organism?.

V poslednich letech se do tohoto rychle se
rozvijejiciho oboru vyrazné zapsalo nanopé-
rové sekvenovani, které patii mezi sekve-
nac¢ni metody tfeti generace (viz ramecek).
Jeho hlavni pfednosti je délka tzv. Cteni: za-
timco predchozi metody sekvenace dokazou
precist useky DNA dlouhé desitky az stovky
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Dalsimi vyhodami jsou rychlost, relativ-
né nizké naklady a také prenosnost zafizeni.
laboratorni stul (nebo pfipominaly spise
lednici), nanopdrovy sekvenator se dnes
vejde do kapsy a velikosti se bliZi mobilnimu
telefonu. Za tyto vyhody se vsak plati vyssi
chybovosti, ktera klade zvySené naroky na
zpracovani a interpretaci dat.

Pravé kombinace jednoduchosti a flexi-
bility umoznila nasazeni nanopérového
sekvenovani v prostiedich, kde by to jesté
nedavno znélo jako science fiction. Pouzi-
va se napfiklad na Mezinarodni vesmirné

stanici (ISS),! pfimo na opera¢nim sale pii
diagnostice mozkovych nadord,2 béhem
epidemii (vCetné pandemie covidu-19) nebo
pfi vyzkumu mikroorganismt na polarnich
expedicich.3

Sekvenovani dlouhych ¢teni dnes hraje
dtlezitou roli i ve velkych genomickych
iniciativach, jako je evropsky projekt 1+
Million Genomes, jehoz cilem je rozvoj per-
sonalizované mediciny, nebo UK Biobank,
dosud nejvétsi genomicky projekt s vice nez
ptl milionem ucastnikd, ktery zasadné pii-
spiva k vyzkumu starnuti, nemoci a jejich
prevence.

CTENI DNA SKRZ OTVOR
Zakladnim stavebnim prvkem nanopé-
rového sekvenovani je proteinovy por
velky jen nékolik nanometru, zasazeny do
umélé lipidové membrany, ktera oddéluje
dveé prostiedi s jinym elektrickym poten-
cialem. Jeho princip vychazi z chovani
iontovych kanalia: pokud skrz azky otvor
prochazeji ionty, 1ze mérit elektricky
proud. Jakmile se v kanalu objevi pfe-
kazka, naptiklad molekula prochazejici
porem, proud se ¢aste¢né omezi. Po jejim
odstranéni se opét vrati na puvodni
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hodnotu. Takto pér funguje jako velmi
citlivy biosenzor.

Nanoporové sekvenovani vyuziva presné
tento jev. Skrz nanopor je postupné protaho-
van jeden fetézec DNA nebo RNA. Jednotlivé
stavebni kameny nukleovych kyselin (bize)
se 1isi velikosti i tvarem, a proto kazda
z nich pér ,,ucpava“ trochu jinym zptso-
bem. Vysledkem je charakteristicka zména
iontového proudu, kterou méfime v case
(obr. 1). Z prubéhu téchto drobnych poklest
a navratu pak pomoci vypocetnich algorit-
mu rekonstruujeme puvodni pofadi bazi,
tedy genetickou informaci.

Dtilezité je, co se zde nemusi délat. Na
rozdil od vétsiny starSich metod neni
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Schéma Vesmir s vyuzitim
ilustraci podle Wang Y. et al.:
Nat. Biotechnol., DOI:
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nanopérové sekvenovani zaloZzené na syntéze
komplementarniho vlakna k templatu a neni
ani nutné DNA pifedem namnozit pomoci
polymerazové fetézové reakce (PCR), ktera je
Castym zdrojem systematickych chyb. DNA
se také nemusi syntetizovat ani fluorescen-
¢né znacdit. Cteme jednotlivé molekuly tak,
jak skute¢né v burice existuji, a to v tsecich
casto dlouhych desitky az stovky tisic bazi.
Dalsi zasadni vlastnosti je prace s daty
v redlném Case. Sekvenator zapisuje signal
prubézné, takze k datim mame pfistup

1) Castro-Wallace S. L. et al.: Sci. Rep., 2017,
DOI: 10.1038/s41598-017-18364-0

2) Vermeulen C. et al.: Nature, 2023,
DOI: 10.1038/s41586-023-06615-2

3) Gowers F. G.-0. et al.: Genes, 2019,
DOI: 10.3390/genes10110902

10.1038/541587-021-01108-x

okam?zité a sekvenaci 1ze kdykoliv ukoncit.
To otevira dvere zcela novym pristupum.
Pokud nés naptiklad nezajima cely genom,
ale jen konkrétni gen nebo oblast DNA,
muZeme vyuZit tzv. adaptivni vzorkovani.
Sekvenator se nejprve ,,podiva“ na kratky
zacatek kazdé ¢tené molekuly DNA, rychle
jej porovna s referen¢ni DNA a rozhodne se,
zda ma smysl pokracovat. Pokud ano, v ¢teni
pokracuje; pokud ne, molekula je z nano-
péru vysunuta a zafizeni se vénuje jinému
useku. Timto zptisobem lze cilené vybirat
jen oblasti zdjmu bez sloZité a ¢asové naroc-
né laboratorni pripravy.

Vysledkem je technologie, ktera v so-
bé spojuje fyzikalné jednoduchy princip
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nanoporové sekvenovani (ONT)

dlouha ¢éteni (PacBio)

kratkocteci sekvenovani (lllumina)

princip ¢teni DNA

typicka délka ¢teni

souvislost genetické
informace

Uiseky genomu
presnost jednotlivych éteni
prace s daty

délka sekvenaéniho béhu
celkové mnozstvi dat
pfenositelnost zatizeni

pfiklady vyuziti

mereni zmén elektrického proudu
pfi priichodu DNA nanopérem

velmi dlouha: desitky az stovky tisic pismen

velmi vysoka — dlouhé nepferusené

niz8i, zlepSuje se kombinaci vice Cteni

data vznikaji priibézné, béh Ize kdykoliv ukongit
priblizné 2—3 dny (1ze prerusit dfive)

od desitek do stovek gigabazi

od kapesni velikosti po stolni pristroje

terénni analyzy, rychla diagnostika,
strukturdini varianty, epigenetika

fluorescence (jedna molekula)

vysoka

vysoka az velmi vysoka

priblizné 1-2 dny

desitky aZ stovky gigabazi

velkd laboratorni zafizeni

sekvenovani syntézou a snimani

dlouha: obvykle 10-25 tisic pismen

data dostupna po dokonceni béhu

referenéni genomy, presnd analyza
variant, komplexni genomy, epigenetika

sekvenovani syntézou a snimani fluorescence
(mnoho kopii téZe molekuly Gtenych najednou)

kratka: obvykle 100-300 pismen

nizka — genom je fragmentovan
na mnoho kratkych Usekil

vysokd

data dostupna po dokonceni béhu
priblizné 1-2 dny

aZ desitky terabazi

velkd laboratorni zafizeni

populacni studie, kvantifikace,
rutinni diagnostika

s prekvapivou flexibilitou. Pravé tato kombi-
nace stoji za tim, Ze nanopdrové sekvenova-
ni, vyvijené firmou Oxford Nanopore Tech-
nologies, naslo uplatnéni jak v zdkladnim
vyzkumu, tak v klinické praxi a v terénnich
podminkach.

OD KAPSY PO GENOMOVE
TOVARNY

Nanoporové sekvenovani je neobvyklé tim,
Ze stejny princip lze Skalovat od kapesniho
zafizeni aZ po vykonné sekvenacni systémy
pro rozsahlé genomické projekty. Zakladnim
stavebnim prvkem je pratokova komurka,
ve které se nachazeji stovky az tisice méfi-
cich kanala. Kazdy kanal obsahuje nékolik
nanopdru, pricemz v daném okamziku je
aktivné ¢ten vZdy jeden z nich. Diky tomu
1ze paralelné sekvenovat stovky az tisice
molekul DNA soucasné.

Nejmens$i zafizeni MinION (obr. 2), veli-
kosti mobilniho telefonu, obsahuje jednu
prutokovou komtrku s 512 kanaly. Vyuziva
se v terénu (obr. 3), klinické praxi nebo
pii vyuce (mimochodem pravé MinION
pouzivame pii workshopech se studenty).
GridION umoziiuje provozovat pét téchto
komurek paralelné a cili na stiedné velké
projekty. Na opacném konci spektra stoji
PromethION (obr. 4), ur¢eny pro rozsahlé
genomické studie, ktery pracuje s dvaceti
¢tyfmi pratokovymi komtrkami, z nichz
kazd4 obsahuje az nékolik tisic kanalda.

SKLADANI GENOMU BEZ MEZER
Nejvétsi pfinos nanopérového sekvenovani
dnes spociva v sestavovani celych genomii.
Dlouha ¢teni dokaZou preklenout problema-
tické oblasti plné opakujicich se sekvenci,
které byly pro stars$i metody prakticky ne-
rozlustitelné. Pravé diky této technologii byl
v roce 2022 poprvé dokoncen lidsky genom
bez mezer: podaftilo se precist dlouhé repeti-
tivni tseky, v€etné telomerickych oblasti na
koncich chromozomu.4

Stejny piistup byl nasledné pouzit
iu fady modelovych organismiu a u tisict
dalsich druhti. Nanopdrové sekvenovani

150 vesmir 105, bfezen 2026

Snimek Oxford Nanopore Technologies

SROVNANI hlavnich sekvenaénich technologii

se tak stalo jednim z kli¢ovych nastroja
projektd, jejichz cilem je mapovat genetic-
kou rozmanitost Zivota na Zemi, naptiklad
iniciativy Earth BioGenome Project, ktery
si klade za cil vytvofit referenéni genomy
vSech eukaryotnich organismu - rost-

lin, Zivoc¢ichd, hub a protist (Vesmir 103,
598, 2024/11). V Mikrobiologickém tsta-

vu Akademie véd bézi projekt Strategie
Av21 MycolLife,5 ktery studuje diverzitu
¢eskych hub, jejich neprozkoumany me-
tabolicky potencial a jejich vyznam pro
lidskou spole¢nost. Nase laboratof v ramci
tohoto projektu poskytuje nanopérové
sekvenovani.

CELE GENY, CELE PRIBEHY
Dlouha ¢teni jsou zdsadni také pro studium
genové exprese. Mnoho genti totiz nepro-
dukuje jediny protein, ale celou skalu tzv.

izoforem kédovanych riznymi RNA, které
vznikaji jinym sestfihem stejného genu.
Tyto molekuly jsou ¢asto delsi, nez kolik do-
kaZou zachytit metody zaloZené na kratkych
Ctenich.

Nanopoérové sekvenovani umoziuje ¢ist
transkripty v jejich plné délce a zaroven
urcit, v jakém mnozstvi vznikaji. To je
zasadni napriklad v onkologii, kde nékteré
alternativni transkripty podporuji nadoro-
vé bujeni, zatimco jiné mohou slouzit jako
diagnostické biomarkery nebo voditko pro
volbu 1é¢by.

EPIGENETIKA JEDNODUSE

Dalsi vyjime¢nou mozZnosti vyuZiti nano-
port je detekce epigenetickych modifikaci
DNA, napiiklad metylace cytosinu. Tyto epi-
genetické chemické znacky neméni samot-
nou sekvenci DNA, ani to, jak je pfepisovana

2. NEJMENSI SEKVENACNI PRISTROJ MinlON ma velikost mobilniho telefonu
a lze s nim pracovat i v terénu (viz obrazek vpravo).

Tri generace sekvenovani

PRVNi GENERACE:
CTENi PO JEDNOM PiSMENKU
Historicky prvni ispéSnou metodou
¢teni DNA byla Sangerova metoda,
dnes oznac¢ovana jako prvni generace
sekvenovani. Jeji princip je zalozen
na fizeném ukonéovani syntézy DNA.
Plvodni molekula DNA se rozdéli na
kratsi useky, které se namnozi. Kazdy
z nich slouzi jako Sablona pro syntézu
novych viaken. Do této syntézy jsou
obcéas zac¢lenény specialni stavebni
kameny: dideoxynukleotidy, kterym na
konci chybi chemicka skupina nezbytna
pro prodluzovani retézce. Jakmile se
takovy nukleotid zabuduje, syntéza se
zastavi.

Vysledkem je velké mnozstvi
fragmentt riizné délky, z nichz
kazdy konéi znamou, fluorescencéné
oznacenou bazi. Tyto fragmenty
se nasledné seradi podle délky
a z barevného kédu Ize odecist sekvenci
DNA. Metoda je mimoradné presna
(chybovost pod 0,01 %) a umoznuje Gist
useky dlouhé zhruba 800-900 bazi. Je

do mRNA. Zasadné vSak méni zptsob, jakym
jsou geny regulovany. Hraji dtleZitou roli
taktka ve vSech fyziologickych procesech,
ve vyvoji organismu, vzniku nadortii ve
vzniku rezistence vuci 1écbé.

Na rozdil od tradi¢nich metod, které
epigenetiku zkoumaji nepfimo, dokaze na-
nopdrové sekvenovani tyto znacky rozpo-
znat pfimo ze signalu elektrického proudu.
V praxi to umozinuje naptiklad klasifikaci
nadort na zakladeé jejich epigenetického

vS8ak pomala a nakladna. Dnes se proto
pouziva hlavné v cilené diagnostice
nebo k ovérovani vysledki ziskanych
jinymi metodami.

DRUHA GENERACE:

RYCHLOST A MNOZSTVi

Zasadni zlom prinesla druha generace,
c¢asto souhrnné oznac¢ovana jako NGS
(Next Generation Sequencing). Zakladni
mysSlenka je jednoducha: misto éteni
jedné molekuly DNA éteme miliony
fragmentl souéasné. | tyto metody jsou
zalozené na syntéze komplementarniho
vlakna DNA.

DNA se nejprve rozstépi na kratké
useky (typicky 50-300 bazi), které jsou
sekvenovany paralelné. Bioinformatické
algoritmy poté tyto kratké useky skladaji
dohromady jako genetickou skladacku.
Vysledkem je obrovské mnozstvi velmi
presnych dat za nizkou cenu a moznost
»hlubokého* sekvenovani, které odhali
i velmi vzacné mutace. NejrozsirenéjSimi
zastupci této generace jsou pristroje
firem lllumina a lon Torrent.

profilu a pfesnéjsi volbu terapeutické
strategie.6

PRIME CTENI RNA

Jesté donedavna se RNA nedala sekvenovat
pfimo. Pfekazkou byla fyzikalné-chemicka
omezeni enzymu, na nichz tradi¢ni sekve-
nacéni metody stoji. Proto se RNA po deseti-
leti sekvenovala nepfimo: nejprve se pomoci
enzymu reverzni transkriptazy prepsala

do komplementarni DNA (cDNA) a teprve ta

3. SEKVENOVANI v Keni v ramci projektu Cassava Virus Action Project, ktery
bojuje proti virovym patogeniim manioku. Vidime starsi verzi sekvenatoru MinlON.

Snimek Cassava Virus_Action Project

Cenou za tuto efektivitu je délka
¢teni: informace je rozsekana na
velmi kratké fragmenty, jejichz
skladani je vypocetné narocné,
nékdy principialné problematické ci
nemozné.

TRETi GENERACE:

NAVRAT K CELISTVOSTI

Metody treti generace se snazi tento
problém obejit. Neusiluji primarné
o maximalni presnost jednotlivych
¢teni, ale o jejich délku. Typicky
poskytuji ¢teni dlouha desitky az
stovky tisic bazi a u nékterych
pFistupt (napft. PacBio HiFi, viz
hlavni text) dosahuiji i velmi nizké
chybovosti.

Do této kategorie patii zejména
technologie Oxford Nanopore
Technologies a Pacific Biosciences
(PacBio SMRT). Dlouha ¢éteni
umoziuji preklenout problematické
oblasti genomu a Iépe rekonstruovat
jeho strukturu. Gasto se proto
doplnuji metodou Hi-C, ktera
napovida, které ¢asti genomu
k sobé v prostoru pat¥i, a usnadiuje
sestaveni celych chromozom.

se nasledné sekvenovala. Tento postup je
technicky uc¢inny, ale ma zasadni nevyhodu:
ztraci se informace o chemickych modifika-
cich RNA, které hraji dulezitou roli v regula-
ci genové exprese.

Nanopodrové sekvenovani tento problém
obchazi. Molekula RNA je fyzicky protaho-
vana nanopérem, kde méni elektricky proud
stejnym zptisobem jako DNA. Diky tomu
1ze ¢ist RNA pirimo vCetné jejich modifikaci
a poprvé tak nahlédnout do vrstvy bunécné
regulace, ktera byla dosud pro sekvenacni
technologie prakticky nedostupna.

LIMITY STARSICH METOD
Zhruba polovina naseho genomu je tvorena
opakujicimi se sekvencemi. Ty se vyskytuji
zejména v centromerach (oblastech drzicich
dvé sesterské chromatidy pohromadé a roz-
délujicich chromozom na kratké a dlouhé
raménko) a telomerach (ochrannych ,cepic-
kach“ na koncich chromozom).
Piedstavme si isek DNA, ve kterém se
motiv TTAGGG opakuje tisickrat za sebou
(jako v lidskych telomerach). Pokud tuto
oblast sekvenujeme metodami druhé gene-
race (viz ramecek) a ziskame ¢teni dlouha
150 bazi, budou vsechna prakticky stejna:
TTAGGG zopakované zhruba pétadvacetkrat.
Dostaneme jich stovky, ale stale nebudeme

4) Nurk S. et al.: Science, 2022,
DOI: 10.1126/science.abj6987.

5) https://mykolife.cz

6) Capper D. et al.: Nature, 2018,
DOI: 10.1038/nature26000.
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védét, kolikrat se motiv ve skuteénosti
opakuje v genomu ani kde pfesné se nachazi
jeho zacatek a konec. Jako bychom méli za
sebou sto stejnych kostek domina.

Pravé zde prichazi ke slovu dlouha ¢teni
treti generace. Jediné nanop6rové ¢teni mtize
tuto repetitivni oblast precist v celé jeji délce,
napiiklad vSech 6000 bazi, a jesté zachytit
iunikatni sekvence na obou koncich, které
umozni jeji spravné zafazeni do genomu.

Kratk4 ¢teni navic kladou vysoké naroky
na vypocetni infrastrukturu a sloZité algo-
ritmy pro skladani genomu. Dlouha ¢teni
tento problém zjednodusuji: misto skladani
tisicti drobnych tlomku pracujeme s mno-
hem mensim poc¢tem dlouhych, smyslupl-
nych celkd.

Treti generace tedy nepfinasi jen technic-
ké vylepseni, ale kvalitativni zménu v tom,
co jsme schopni z genomu vycist.

NANOPORY NEJSOU SAMY
Nanopodrové sekvenovani neni jedinym
zastupcem tfeti generace. Druhym hlavnim
pfistupem je technologie SMRT (Single-
-Molecule Real-Time), vyvinuta spole¢nosti
Pacific Biosciences, zkracené PacBio. Zatim-
co nanopory ,,Ctou” DNA fyzikalné pfi jejim
prichodu tzkym otvorem, PacBio zlistava
vérné enzymatickému principu ¢teni pii
syntéze DNA, avsak v extrémné miniaturi-
zovaném a kontrolovaném prostiedi.

Zakladnim prvkem sekvenovani SMRT
je drobna jamka, jejiZ objem je ptiblizné
zeptolitr (102 litru). Na jejim dné sedi jedina
molekula DNA polymerazy - enzymu, ktery
podle templatového vlakna syntetizuje
vlakno komplementarni. Kazda ze ¢tyi bazi
je zde fluorescen¢né oznacena jinou barvou.
Jakmile polymeraza pripoji novou bazi do
rostouciho fetézce, kratce se objevi barevny
zablesk, ktery senzor snima zespodu jamky.
Poradi barevnych signalua tak pfimo odpovi-
da sekvenci DNA.

Klicovym trikem PacBio je opakované cte-
ni téZe molekuly. Templatova DNA se pred
sekvenovanim upravi do kruhové podoby,
takZe polymeriza muzZe stejny usek predist
nékolikrat. Chyby vznikajici nahodné pti
jednotlivych prichodech se tim vyrusi
a vysledkem jsou velmi piesné, tzv. HiFi
¢teni. Fyzikalni princip je tedy odlisny od
nanopdru, cil je vsak stejny: ziskat dlouha,
souvisld a biologicky smysluplna ¢teni.

Moderni genomika dnes nestoji na jediné
technologii. Kratka ¢teni vynikaji pfesnos-
ti a objemem dat, PacBio nabizi vyvazeny
kompromis mezi cenou, délkou a presnosti
ananopérové sekvenovani piinasi flexibilitu
a mozZnost Cist genetickou informaci témér
kdekoli: od nemocnice po polarni stanici.

ZPRACOVANI DAT

Nanoporovy sekvenator ve skute¢nosti
necte pismena DNA piimo. To, co piistroj
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4. PRISTROJ PromethlON je uréen pro rozsahlé genomické studie.

skute¢né méfi, je zména iontového proudu
v senzorickém misté nanopdru. Jak moleku-
la DNA postupné prochazi tizkym otvorem,
rtzné kombinace bazi propoustéji razné
mnozstvi iontd. Vysledkem je spojita kiivka
kolisajiciho elektrického signélu.

Tento signil vSak nelze jednoduse prevést
na sekvenci po jednotlivych bazich. v kaz-
dém okamziku totiZ nanop6r snima vice
bazi najednou - typicky zhruba Sest. Davo-
dem je jednak rozmér péru, ale také potfeba
kontextu: kdybychom sledovali pouze jednu
bazi, nedokazali bychom rozlisit, zda v péru
zlstava stejna baze, nebo zda uz prosla dal-
§i, identicka. Napriklad sekvence GGGGG by
Pri ¢teni po jedné bazi vypadala jako jeden
nerozeznatelny signal.

Prevod signalu na pismena DNA, proces
zvany basecalling, je vypocetné naro¢ny
problém. Resi se pomoci metod strojového
uceni, konkrétné rekurentnich neuro-
novych siti, které jsou navrzeny tak, aby
pracovaly se sekven¢nimi daty. Model se
udi rozpoznavat typické vzory v signalu
a pro kazdou pozici odhaduje, o jakou bazi
se jedna a s jakou mirou jistoty. Basecalling
Pro urychleni se vyuzivaji grafické karty
a vypocet muze trvat od minut aZ po dny.
Plati zde pfima imeéra: ¢im déle pocitame,
tim vyssi pfesnosti dosdhneme.

Jakmile je sekvence pievedena do podoby
pismen, pfichazi na fadu vlastni biolo-
gicka analyza. Podle cile experimentu lze
data vyuzit ke skladani novych genomd,
studiu alternativnich transkriptti, detekeci
strukturalnich zmén DNA nebo analyze
epigenetickych znacek. Teprve v této fazi se
surovy fyzikalni signal méni v biologickou
informaci a pravé zde se setkavaji experi-
mentélni technologie s bioinformatikou
a biologii.

KAM TO CELE SMERUJE?

Tradi¢né jsme genom Cetli zpétné: odebrali
jsme vzorek, tydny ¢i mésice analyzovali da-
ta a teprve poté jsme se dozvédéli vysledek.

Nanopodrové sekvenovani tento vztah obraci.
Geneticka informace se ¢te v redlném Case,
je dostupna okamzité a 1ze na ni prubézné
reagovat. Sekvenovani se tak priblizuje
spiSe méfeni nez analyze.

Tato zména ma praktické dusledky. V me-
diciné se otevira cesta k rychlé diagnostice
pfimo na misté, napiiklad béhem operace
nebo v akutni péci. Rozsituje se také po-
tencial personalizované mediciny. V epide-
miologii 1ze sledovat §ifeni patogenti témér
v pfimém pienosu. V ekologii a evolu¢ni
biologii se sekvenovani presouva z labora-
toii do terénu, kde l1ze studovat organismy
v jejich pfirozeném prostiedi, bez nutnosti
dlouhého zpracovani vzorka.

Zaroven se méni i samotna povaha dat.
Genom uZ neni jen linedrni fetézec pismen,
ale vicevrstva informace: zahrnuje epigene-
tické znacky, celé transkripty, strukturalni
usporadani chromozoma i jejich variabilitu
mezi buiikami. Cteni DNA se tak postupné
pribliZuje ¢teni dynamického systému,
nikoli statického textu.

Budoucnost sekvenovani proto pravdé-
podobné nelezi v jediné , dokonalé“ tech-
nologii. SpiSe ptijde o kombinaci pfistupi,
kde se budou vzajemné doplnovat kratka
a dlouha ¢teni, enzymatické a fyzikalni
metody, experiment a vypocet. Stejné
duleZitou roli jako samotné piistroje
budou hrat bioinformatické algoritmy,
které dokdZou z Sumu a neuplnosti extra-
hovat biologicky vyznam a spravné data
interpretovat.

MozZna nejzasadnéj$i zména vsak neni
technicka, ale koncep¢ni. Sekvenovani
prestava byt vyjimec¢nym experimentem
a stava se béznym zptisobem, jak se ptat
na biologické otazky. Nejde uz jen o to, zda
umime DNA precist. Podstatné je, jak tuto
schopnost vyuZijeme k pochopeni fungova-
ni Zivota - od jednotlivych bunék aZ po celé
ekosystémy. Ostatné ty nejmensi sekve-
natory jsou dnes o malo drazsi nez iPhone
a sekvenovani se klidné muze stat soucasti
obCanské védy. e





