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téma — póry

Největší rozmach metod sekvenování 
DNA přišel na konci 20. století s projektem 
lidského genomu, jehož ambicí bylo přečíst 
kompletní lidskou DNA – tedy každou z při-
bližně tří miliard bází DNA.

Od té doby se sekvenování DNA a také 
RNA stalo jedním ze základních nástrojů 

biologického a lékařského výzkumu. Po-
máhá nám rekonstruovat evoluční his-
torii organismů, diagnostikovat dědičná 
onemocnění a sledovat šíření virů i jejich 
mutací. Uplatnění nachází také v krimina-
listice, vývoji vakcín a objevování dosud 
neznámých druhů organismů.

V posledních letech se do tohoto rychle se 
rozvíjejícího oboru výrazně zapsalo nanopó-
rové sekvenování, které patří mezi sekve-
nační metody třetí generace (viz rámeček). 
Jeho hlavní předností je délka tzv. čtení: za-
tímco předchozí metody sekvenace dokážou 
přečíst úseky DNA dlouhé desítky až stovky 

písmen, nanopórové technologie zvládají 
číst najednou desetitisíce až statisíce bází. 
Díky tomu čteme dlouhé, nepřerušené 
úseky DNA, které lze snadno a jednoznačně 
zařadit do genomu. Už z malého množství 
dat tak často získáme přehled o celé genetic-
ké informaci organismu.

Dalšími výhodami jsou rychlost, relativ-
ně nízké náklady a také přenosnost zařízení. 
Zatímco dřívější sekvenátory zabíraly celý 
laboratorní stůl (nebo připomínaly spíše 
lednici), nanopórový sekvenátor se dnes 
vejde do kapsy a velikostí se blíží mobilnímu 
telefonu. Za tyto výhody se však platí vyšší 
chybovostí, která klade zvýšené nároky na 
zpracování a interpretaci dat.

Právě kombinace jednoduchosti a flexi-
bility umožnila nasazení nanopórového 
sekvenování v prostředích, kde by to ještě 
nedávno znělo jako science fiction. Použí-
vá se například na Mezinárodní vesmírné 

stanici (ISS),1 přímo na operačním sále při 
diagnostice mozkových nádorů,2 během 
epidemií (včetně pandemie covidu-19) nebo 
při výzkumu mikroorganismů na polárních 
expedicích.3

Sekvenování dlouhých čtení dnes hraje 
důležitou roli i ve velkých genomických 
iniciativách, jako je evropský projekt 1+ 
Million Genomes, jehož cílem je rozvoj per-
sonalizované medicíny, nebo UK Biobank, 
dosud největší genomický projekt s více než 
půl milionem účastníků, který zásadně při-
spívá k výzkumu stárnutí, nemocí a jejich 
prevence.

Čtení DNA skrz otvor
Základním stavebním prvkem nanopó-
rového sekvenování je proteinový pór 
velký jen několik nanometrů, zasazený do 
umělé lipidové membrány, která odděluje 
dvě prostředí s jiným elektrickým poten-
ciálem. Jeho princip vychází z chování 
iontových kanálů: pokud skrz úzký otvor 
procházejí ionty, lze měřit elektrický 
proud. Jakmile se v kanálu objeví pře-
kážka, například molekula procházející 
pórem, proud se částečně omezí. Po jejím 
odstranění se opět vrátí na původní 

hodnotu. Takto pór funguje jako velmi 
citlivý biosenzor.

Nanopórové sekvenování využívá přesně 
tento jev. Skrz nanopór je postupně protaho-
ván jeden řetězec DNA nebo RNA. Jednotlivé 
stavební kameny nukleových kyselin (báze) 
se liší velikostí i tvarem, a proto každá 
z nich pór „ucpává“ trochu jiným způso-
bem. Výsledkem je charakteristická změna 
iontového proudu, kterou měříme v čase 
(obr. 1). Z průběhu těchto drobných poklesů 
a návratů pak pomocí výpočetních algorit-
mů rekonstruujeme původní pořadí bází, 
tedy genetickou informaci.

Důležité je, co se zde nemusí dělat. Na 
rozdíl od většiny starších metod není 

nanopórové sekvenování založené na syntéze 
komplementárního vlákna k templátu a není 
ani nutné DNA předem namnožit pomocí 
polymerázové řetězové reakce (PCR), která je 
častým zdrojem systematických chyb. DNA 
se také nemusí syntetizovat ani fluorescen
čně značit. Čteme jednotlivé molekuly tak, 
jak skutečně v buňce existují, a to v úsecích 
často dlouhých desítky až stovky tisíc bází.

Další zásadní vlastností je práce s daty 
v reálném čase. Sekvenátor zapisuje signál 
průběžně, takže k datům máme přístup 

okamžitě a sekvenaci lze kdykoliv ukončit. 
To otevírá dveře zcela novým přístupům. 
Pokud nás například nezajímá celý genom, 
ale jen konkrétní gen nebo oblast DNA, 
můžeme využít tzv. adaptivní vzorkování. 
Sekvenátor se nejprve „podívá“ na krátký 
začátek každé čtené molekuly DNA, rychle 
jej porovná s referenční DNA a rozhodne se, 
zda má smysl pokračovat. Pokud ano, v čtení 
pokračuje; pokud ne, molekula je z nano-
póru vysunuta a zařízení se věnuje jinému 
úseku. Tímto způsobem lze cíleně vybírat 
jen oblasti zájmu bez složité a časově nároč-
né laboratorní přípravy.

Výsledkem je technologie, která v so-
bě spojuje fyzikálně jednoduchý princip 

Nanopórové 
sekvenování 
genetické 
informace
Možnost číst genetickou informaci patří k velkým 
úspěchům moderní biologie. Technologie, která 
to zvládá rychle a třeba i přímo v terénu, využívá 
miniaturní póry, jimiž čtené řetězce DNA nebo RNA 
procházejí z jedné strany membrány na druhou.
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1. Nanopórové 
sekvenování 
využívá membránový 
potenciál. 
Proteinovým pórem 
proudí přes umělou 
lipidovou membránu 
ionty a zároveň 
jím prochází čtený 
řetězec DNA nebo 
RNA (A). Různě 
velké báze při svém 
průchodu pórem 
specificky omezují 
iontový tok, což lze 
měřit jako změnu 
elektrického proudu. 
Z hloubky poklesu 
lze od sebe odlišit 
jednotlivé báze (C).
Popsaný 
princip využívá 
k sekvenování 
například mobilní 
přístroj MinION (B), 
který umí paralelně 
číst stovky až tisíce 
molekul DNA. 
Zaznamenané křivky 
poklesů proudu 
(D) mají složitý 
průběh (na rozdíl 
od zjednodušeného 
zobrazení C). 
Pořadí bází z nich 
dešifruje až 
software využívající 
rekurentní 
neuronové sítě.

Schéma Vesmír s využitím 
ilustrací podle Wang Y. et al.: 
Nat. Biotechnol., DOI:  
10.1038/s41587-021-01108-x

„Genetická informace se čte v reálném čase, je 
dostupná okamžitě a lze na ni průběžně reagovat. 
Sekvenování se tak přibližuje spíše měření než 
analýze.“
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s překvapivou flexibilitou. Právě tato kombi-
nace stojí za tím, že nanopórové sekvenová-
ní, vyvíjené firmou Oxford Nanopore Tech-
nologies, našlo uplatnění jak v základním 
výzkumu, tak v klinické praxi a v terénních 
podmínkách.

Od kapsy po genomové 
továrny
Nanopórové sekvenování je neobvyklé tím, 
že stejný princip lze škálovat od kapesního 
zařízení až po výkonné sekvenační systémy 
pro rozsáhlé genomické projekty. Základním 
stavebním prvkem je průtoková komůrka, 
ve které se nacházejí stovky až tisíce měři-
cích kanálů. Každý kanál obsahuje několik 
nanopórů, přičemž v daném okamžiku je 
aktivně čten vždy jeden z nich. Díky tomu 
lze paralelně sekvenovat stovky až tisíce 
molekul DNA současně.

Nejmenší zařízení MinION (obr. 2), veli-
kosti mobilního telefonu, obsahuje jednu 
průtokovou komůrku s 512 kanály. Využívá 
se v terénu (obr. 3), klinické praxi nebo 
při výuce (mimochodem právě MinION 
používáme při workshopech se studenty). 
GridION umožňuje provozovat pět těchto 
komůrek paralelně a cílí na středně velké 
projekty. Na opačném konci spektra stojí 
PromethION (obr. 4), určený pro rozsáhlé 
genomické studie, který pracuje s dvaceti 
čtyřmi průtokovými komůrkami, z nichž 
každá obsahuje až několik tisíc kanálů. 

Skládání genomů bez mezer
Největší přínos nanopórového sekvenování 
dnes spočívá v sestavování celých genomů. 
Dlouhá čtení dokážou překlenout problema-
tické oblasti plné opakujících se sekvencí, 
které byly pro starší metody prakticky ne-
rozluštitelné. Právě díky této technologii byl 
v roce 2022 poprvé dokončen lidský genom 
bez mezer: podařilo se přečíst dlouhé repeti-
tivní úseky, včetně telomerických oblastí na 
koncích chromozomů.4

Stejný přístup byl následně použit 
i u řady modelových organismů a u tisíců 
dalších druhů. Nanopórové sekvenování 

se tak stalo jedním z klíčových nástrojů 
projektů, jejichž cílem je mapovat genetic-
kou rozmanitost života na Zemi, například 
iniciativy Earth BioGenome Project, který 
si klade za cíl vytvořit referenční genomy 
všech eukaryotních organismů – rost-
lin, živočichů, hub a protist (Vesmír 103, 
598, 2024/11). V Mikrobiologickém ústa-
vu Akademie věd běží projekt Strategie 
AV21 MycoLife,5 který studuje diverzitu 
českých hub, jejich neprozkoumaný me-
tabolický potenciál a jejich význam pro 
lidskou společnost. Naše laboratoř v rámci 
tohoto projektu poskytuje nanopórové 
sekvenování.

Celé geny, celé příběhy
Dlouhá čtení jsou zásadní také pro studium 
genové exprese. Mnoho genů totiž nepro-
dukuje jediný protein, ale celou škálu tzv. 

izoforem kódovaných různými RNA, které 
vznikají jiným sestřihem stejného genu. 
Tyto molekuly jsou často delší, než kolik do-
kážou zachytit metody založené na krátkých 
čteních.

Nanopórové sekvenování umožňuje číst 
transkripty v jejich plné délce a zároveň 
určit, v jakém množství vznikají. To je 
zásadní například v onkologii, kde některé 
alternativní transkripty podporují nádoro-
vé bujení, zatímco jiné mohou sloužit jako 
diagnostické biomarkery nebo vodítko pro 
volbu léčby.

Epigenetika jednoduše
Další výjimečnou možností využití nano-
pórů je detekce epigenetických modifikací 
DNA, například metylace cytosinu. Tyto epi-
genetické chemické značky nemění samot-
nou sekvenci DNA, ani to, jak je přepisována 

nanopórové sekvenování (ONT) dlouhá čtení (PacBio) krátkočtecí sekvenování (Illumina)

princip čtení DNA

typická délka čtení

souvislost genetické 
informace

přesnost jednotlivých čtení

práce s daty

délka sekvenačního běhu

celkové množství dat

přenositelnost zařízení

příklady využití

měření změn elektrického proudu 
při průchodu DNA nanopórem

velmi dlouhá: desítky až stovky tisíc písmen

velmi vysoká – dlouhé nepřerušené 
úseky genomu

nižší, zlepšuje se kombinací více čtení

data vznikají průběžně, běh lze kdykoliv ukončit

přibližně 2–3 dny (lze přerušit dříve)

od desítek do stovek gigabází

od kapesní velikosti po stolní přístroje

terénní analýzy, rychlá diagnostika, 
strukturální varianty, epigenetika

sekvenování syntézou a snímání 
fluorescence (jedna molekula)

dlouhá: obvykle 10–25 tisíc písmen

vysoká

vysoká až velmi vysoká

data dostupná po dokončení běhu

přibližně 1–2 dny

desítky až stovky gigabází

velká laboratorní zařízení

referenční genomy, přesná analýza 
variant, komplexní genomy, epigenetika

sekvenování syntézou a snímání fluorescence 
(mnoho kopií téže molekuly čtených najednou)

krátká: obvykle 100-300 písmen

nízká – genom je fragmentován 
na mnoho krátkých úseků

vysoká

data dostupná po dokončení běhu

přibližně 1–2 dny

až desítky terabází

velká laboratorní zařízení

populační studie, kvantifikace, 
rutinní diagnostika

se následně sekvenovala. Tento postup je 
technicky účinný, ale má zásadní nevýhodu: 
ztrácí se informace o chemických modifika-
cích RNA, které hrají důležitou roli v regula-
ci genové exprese.

Nanopórové sekvenování tento problém 
obchází. Molekula RNA je fyzicky protaho-
vána nanopórem, kde mění elektrický proud 
stejným způsobem jako DNA. Díky tomu 
lze číst RNA přímo včetně jejích modifikací 
a poprvé tak nahlédnout do vrstvy buněčné 
regulace, která byla dosud pro sekvenační 
technologie prakticky nedostupná.

Limity starších metod
Zhruba polovina našeho genomu je tvořena 
opakujícími se sekvencemi. Ty se vyskytují 
zejména v centromerách (oblastech držících 
dvě sesterské chromatidy pohromadě a roz-
dělujících chromozom na krátké a dlouhé 
raménko) a telomerách (ochranných „čepič-
kách“ na koncích chromozomů).

Představme si úsek DNA, ve kterém se 
motiv TTAGGG opakuje tisíckrát za sebou 
(jako v lidských telomerách). Pokud tuto 
oblast sekvenujeme metodami druhé gene-
race (viz rámeček) a získáme čtení dlouhá 
150 bází, budou všechna prakticky stejná: 
TTAGGG zopakované zhruba pětadvacetkrát. 
Dostaneme jich stovky, ale stále nebudeme 

První generace:  
čtení po jednom písmenku
Historicky první úspěšnou metodou 
čtení DNA byla Sangerova metoda, 
dnes označovaná jako první generace 
sekvenování. Její princip je založen 
na řízeném ukončování syntézy DNA. 
Původní molekula DNA se rozdělí na 
kratší úseky, které se namnoží. Každý 
z nich slouží jako šablona pro syntézu 
nových vláken. Do této syntézy jsou 
občas začleněny speciální stavební 
kameny: dideoxynukleotidy, kterým na 
konci chybí chemická skupina nezbytná 
pro prodlužování řetězce. Jakmile se 
takový nukleotid zabuduje, syntéza se 
zastaví.

Výsledkem je velké množství 
fragmentů různé délky, z nichž 
každý končí známou, fluorescenčně 
označenou bází. Tyto fragmenty 
se následně seřadí podle délky 
a z barevného kódu lze odečíst sekvenci 
DNA. Metoda je mimořádně přesná 
(chybovost pod 0,01 %) a umožňuje číst 
úseky dlouhé zhruba 800–900 bází. Je 

však pomalá a nákladná. Dnes se proto 
používá hlavně v cílené diagnostice 
nebo k ověřování výsledků získaných 
jinými metodami.

Druhá generace:  
rychlost a množství
Zásadní zlom přinesla druhá generace, 
často souhrnně označovaná jako NGS 
(Next Generation Sequencing). Základní 
myšlenka je jednoduchá: místo čtení 
jedné molekuly DNA čteme miliony 
fragmentů současně. I tyto metody jsou 
založené na syntéze komplementárního 
vlákna DNA.

DNA se nejprve rozštěpí na krátké 
úseky (typicky 50–300 bází), které jsou 
sekvenovány paralelně. Bioinformatické 
algoritmy poté tyto krátké úseky skládají 
dohromady jako genetickou skládačku. 
Výsledkem je obrovské množství velmi 
přesných dat za nízkou cenu a možnost 
„hlubokého“ sekvenování, které odhalí 
i velmi vzácné mutace. Nejrozšířenějšími 
zástupci této generace jsou přístroje 
firem Illumina a Ion Torrent.

Cenou za tuto efektivitu je délka 
čtení: informace je rozsekána na 
velmi krátké fragmenty, jejichž 
skládání je výpočetně náročné, 
někdy principiálně problematické či 
nemožné.

Třetí generace:  
návrat k celistvosti
Metody třetí generace se snaží tento 
problém obejít. Neusilují primárně 
o maximální přesnost jednotlivých 
čtení, ale o jejich délku. Typicky 
poskytují čtení dlouhá desítky až 
stovky tisíc bází a u některých 
přístupů (např. PacBio HiFi, viz 
hlavní text) dosahují i velmi nízké 
chybovosti.

Do této kategorie patří zejména 
technologie Oxford Nanopore 
Technologies a Pacific Biosciences 
(PacBio SMRT). Dlouhá čtení 
umožňují překlenout problematické 
oblasti genomu a lépe rekonstruovat 
jeho strukturu. Často se proto 
doplňují metodou Hi-C, která 
napovídá, které části genomu 
k sobě v prostoru patří, a usnadňuje 
sestavení celých chromozomů.

Tři generace sekvenování

Srovnání hlavních sekvenačních technologií

2. Nejmenší sekvenační přístroj MinION má velikost mobilního telefonu 
a lze s ním pracovat i v terénu (viz obrázek vpravo).

3. Sekvenování v Keni v rámci projektu Cassava Virus Action Project, který 
bojuje proti virovým patogenům manioku. Vidíme starší verzi sekvenátoru MinION.
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do mRNA. Zásadně však mění způsob, jakým 
jsou geny regulovány. Hrají důležitou roli 
takřka ve všech fyziologických procesech, 
ve vývoji organismu, vzniku nádorů i ve 
vzniku rezistence vůči léčbě.

Na rozdíl od tradičních metod, které 
epigenetiku zkoumají nepřímo, dokáže na-
nopórové sekvenování tyto značky rozpo-
znat přímo ze signálu elektrického proudu. 
V praxi to umožňuje například klasifikaci 
nádorů na základě jejich epigenetického 

profilu a přesnější volbu terapeutické 
strategie.6

Přímé čtení RNA
Ještě donedávna se RNA nedala sekvenovat 
přímo. Překážkou byla fyzikálně-chemická 
omezení enzymů, na nichž tradiční sekve-
nační metody stojí. Proto se RNA po deseti-
letí sekvenovala nepřímo: nejprve se pomocí 
enzymu reverzní transkriptázy přepsala 
do komplementární DNA (cDNA) a teprve ta 

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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vědět, kolikrát se motiv ve skutečnosti 
opakuje v genomu ani kde přesně se nachází 
jeho začátek a konec. Jako bychom měli za 
sebou sto stejných kostek domina.

Právě zde přichází ke slovu dlouhá čtení 
třetí generace. Jediné nanopórové čtení může 
tuto repetitivní oblast přečíst v celé její délce, 
například všech 6000 bází, a ještě zachytit 
i unikátní sekvence na obou koncích, které 
umožní její správné zařazení do genomu.

Krátká čtení navíc kladou vysoké nároky 
na výpočetní infrastrukturu a složité algo-
ritmy pro skládání genomu. Dlouhá čtení 
tento problém zjednodušují: místo skládání 
tisíců drobných úlomků pracujeme s mno-
hem menším počtem dlouhých, smyslupl-
ných celků.

Třetí generace tedy nepřináší jen technic-
ké vylepšení, ale kvalitativní změnu v tom, 
co jsme schopni z genomu vyčíst.

Nanopóry nejsou samy
Nanopórové sekvenování není jediným 
zástupcem třetí generace. Druhým hlavním 
přístupem je technologie SMRT (Single-
-Molecule Real-Time), vyvinutá společností 
Pacific Biosciences, zkráceně PacBio. Zatím-
co nanopóry „čtou“ DNA fyzikálně při jejím 
průchodu úzkým otvorem, PacBio zůstává 
věrné enzymatickému principu čtení při 
syntéze DNA, avšak v extrémně miniaturi-
zovaném a kontrolovaném prostředí.

Základním prvkem sekvenování SMRT 
je drobná jamka, jejíž objem je přibližně 
zeptolitr (10–21 litru). Na jejím dně sedí jediná 
molekula DNA polymerázy – enzymu, který 
podle templátového vlákna syntetizuje 
vlákno komplementární. Každá ze čtyř bází 
je zde fluorescenčně označena jinou barvou. 
Jakmile polymeráza připojí novou bázi do 
rostoucího řetězce, krátce se objeví barevný 
záblesk, který senzor snímá zespodu jamky. 
Pořadí barevných signálů tak přímo odpoví-
dá sekvenci DNA.

Klíčovým trikem PacBio je opakované čte-
ní téže molekuly. Templátová DNA se před 
sekvenováním upraví do kruhové podoby, 
takže polymeráza může stejný úsek přečíst 
několikrát. Chyby vznikající náhodně při 
jednotlivých průchodech se tím vyruší 
a výsledkem jsou velmi přesné, tzv. HiFi 
čtení. Fyzikální princip je tedy odlišný od 
nanopórů, cíl je však stejný: získat dlouhá, 
souvislá a biologicky smysluplná čtení.

Moderní genomika dnes nestojí na jediné 
technologii. Krátká čtení vynikají přesnos-
tí a objemem dat, PacBio nabízí vyvážený 
kompromis mezi cenou, délkou a přesností 
a nanopórové sekvenování přináší flexibilitu 
a možnost číst genetickou informaci téměř 
kdekoli: od nemocnice po polární stanici.

Zpracování dat
Nanopórový sekvenátor ve skutečnosti 
nečte písmena DNA přímo. To, co přístroj 

skutečně měří, je změna iontového proudu 
v senzorickém místě nanopóru. Jak moleku-
la DNA postupně prochází úzkým otvorem, 
různé kombinace bází propouštějí různé 
množství iontů. Výsledkem je spojitá křivka 
kolísajícího elektrického signálu.

Tento signál však nelze jednoduše převést 
na sekvenci po jednotlivých bázích. V kaž
dém okamžiku totiž nanopór snímá více 
bází najednou – typicky zhruba šest. Důvo-
dem je jednak rozměr póru, ale také potřeba 
kontextu: kdybychom sledovali pouze jednu 
bázi, nedokázali bychom rozlišit, zda v póru 
zůstává stejná báze, nebo zda už prošla dal-
ší, identická. Například sekvence GGGGG by 
při čtení po jedné bázi vypadala jako jeden 
nerozeznatelný signál.

Převod signálu na písmena DNA, proces 
zvaný basecalling, je výpočetně náročný 
problém. Řeší se pomocí metod strojového 
učení, konkrétně rekurentních neuro-
nových sítí, které jsou navrženy tak, aby 
pracovaly se sekvenčními daty. Model se 
učí rozpoznávat typické vzory v signálu 
a pro každou pozici odhaduje, o jakou bázi 
se jedná a s jakou mírou jistoty. Basecalling 
je často nejnáročnější část celého procesu. 
Pro urychlení se využívají grafické karty 
a výpočet může trvat od minut až po dny. 
Platí zde přímá úměra: čím déle počítáme, 
tím vyšší přesnosti dosáhneme.

Jakmile je sekvence převedena do podoby 
písmen, přichází na řadu vlastní biolo-
gická analýza. Podle cíle experimentu lze 
data využít ke skládání nových genomů, 
studiu alternativních transkriptů, detekci 
strukturálních změn DNA nebo analýze 
epigenetických značek. Teprve v této fázi se 
surový fyzikální signál mění v biologickou 
informaci a právě zde se setkávají experi-
mentální technologie s bioinformatikou 
a biologií.

Kam to celé směřuje?
Tradičně jsme genom četli zpětně: odebrali 
jsme vzorek, týdny či měsíce analyzovali da-
ta a teprve poté jsme se dozvěděli výsledek. 

Nanopórové sekvenování tento vztah obrací. 
Genetická informace se čte v reálném čase, 
je dostupná okamžitě a lze na ni průběžně 
reagovat. Sekvenování se tak přibližuje 
spíše měření než analýze.

Tato změna má praktické důsledky. V me-
dicíně se otevírá cesta k rychlé diagnostice 
přímo na místě, například během operace 
nebo v akutní péči. Rozšiřuje se také po-
tenciál personalizované medicíny. V epide-
miologii lze sledovat šíření patogenů téměř 
v přímém přenosu. V ekologii a evoluční 
biologii se sekvenování přesouvá z labora-
toří do terénu, kde lze studovat organismy 
v jejich přirozeném prostředí, bez nutnosti 
dlouhého zpracování vzorků.

Zároveň se mění i samotná povaha dat. 
Genom už není jen lineární řetězec písmen, 
ale vícevrstvá informace: zahrnuje epigene-
tické značky, celé transkripty, strukturální 
uspořádání chromozomů i jejich variabilitu 
mezi buňkami. Čtení DNA se tak postupně 
přibližuje čtení dynamického systému, 
nikoli statického textu.

Budoucnost sekvenování proto pravdě-
podobně neleží v jediné „dokonalé“ tech-
nologii. Spíše půjde o kombinaci přístupů, 
kde se budou vzájemně doplňovat krátká 
a dlouhá čtení, enzymatické a fyzikální 
metody, experiment a výpočet. Stejně 
důležitou roli jako samotné přístroje 
budou hrát bioinformatické algoritmy, 
které dokážou z šumu a neúplnosti extra-
hovat biologický význam a správně data 
interpretovat.

Možná nejzásadnější změna však není 
technická, ale koncepční. Sekvenování 
přestává být výjimečným experimentem 
a stává se běžným způsobem, jak se ptát 
na biologické otázky. Nejde už jen o to, zda 
umíme DNA přečíst. Podstatné je, jak tuto 
schopnost využijeme k pochopení fungová-
ní života – od jednotlivých buněk až po celé 
ekosystémy. Ostatně ty nejmenší sekve-
nátory jsou dnes o málo dražší než iPhone 
a sekvenování se klidně může stát součástí 
občanské vědy.  l

4. Přístroj PromethION je určen pro rozsáhlé genomické studie.
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