musime se domluvit,
co se vzorky z kohortovych
studii, které nejsou lidské
(a presto by mély jit pfes LAS),
pfipadné kam infrastruktura atd?

Vyzkumné projekty

Infrastruktura

Smluvni vyzkum

Nazev (ID projektu)

Nazev (ID projektu)

2 S 1

Projekty v LAS

Projekty mimo LAS

Védecky projekt

jméno

popis

typ vzorku

typ dat
zodpovédna osoba

pouze lidské vzorky???

jakékoliv vzorky

kazdy vzorek s jinym puvodem
bude mit jiny Ciselnik
(prach vs. Clovék)

Zakladni informace
o vzorku

vek

izolace RNA

pohlavi

puvod vzorku (Clovék, zvife,prach,..)

ID pacienta

Vzorek

ID kéd

ID vzorku

ID laboratorniho projektu
datum odbéru

typ vzorku (stolice, bukalni stér,..)

typ kitu pro odbér
subtyp

dalsi informace o vzorku
informace z pravodky

Nazev (ID projektu)

izolace DNA

SOP

' vysledky
izolaci proved|

kolikrat a s jakymi

vyizoluje se DNA
chceme zachovat informaci

izolace probéhla
min. v poznamce potfebujeme
mit uvedeno, co se zmeénilo,
Ze izolace vysla

vysledky

dalsi

kultivace

extrakce proteinu

extrakce metabolitt

WMGS

gPCR

\

16S rRNA sekvenovani

kohorty (LAS)

Nazev projektu
pouze lidské vzorky

datovanalyses

attribute 1
attribute 2
attribute 3

Data

attribute 1
attribute 2
attribute 3

e

Pfiprava knihoven

fedéni
vstupni objem

SOP

doba fragmentace
pfidani enhanceru

knihovnu pfipravil

DNA

s

Pridani adapter(
a amplifikace

pouzité adaptery

pocet cykll pfi amplifikaci
amplifikaci provedl|

1. kontrola

knihoven

SOP

vysledky gPCR
vysledky TapeStation/
Fragment Analyzer
| kontrolu proved|

Poolovani knihoven

pocet

které vzorky se pooluji

poolovani proved|

ypocet objem, které se b

udou pipetova
vytisténi tabulky pro poolovani

vSechny pooly, které pljdou
do sekvenacniho runu se smichaj

Finalni kontrola knihovny

SOP
vysledky

kontrolu provedl|

/

vypocet objemu, ktery pujde na@

\

na jeden sekvenacni béh se vybiraji vzorky z riznych projektu.
Dopredu si ¢lovek uréi, jak bude vzorky michat do poold,

a v ramci poolu je tedy individualné oznaci. Nasledné se v ramci
poolu vzorky smichaji a cely pool se oznaci individualni znackou.
Takto oznacené pooly se opét smichaji a po kontrole jdou na
sekvenaci, na jednu sekvenaci jde cca 200 vzorka a pfiblizné 14 poolu.

1. PCR amplifikace

polymeraza

fedéni

vstupni objem DNA
pridani BSA
pouzité primery
pocet cyklu

pocet opakovani
vysledky

SOP

| PCR proved|

)

vznikne amplikon, ktery zkontrolujeme
pokud nevznikne, opakuje se PCR,
potfebujeme zaznamenat

1. precistovani

SOP
vysledky
precisténi proved|

vnikly amplikon se po precisténi
zkontroluje a pokud nesplni
pozadavky, déla se znovu PCR

1. poolovani vzork

které vzorky se pooluji
pocet
poolovani proved!

R

béhem procesu PCR vznikly
oznacené amplikony, které
nyni michame dohromady
do nékolika pooll

ypocet objemd, které se budou pipetova
vytisténi tabulky pro poolovani

2. PCR amplifikace

polymeraza
fedéni

vstupni objem
pouzité adaptery
pocet cykll
pocet opakovani
vysledky

SOP
| PCR proved|

o

slouzi k oznaceni v pfedchazejicim
kroku vzniklych poolt

2. precistovani

SOP
vysledky
precisténi proved|

2

2. poolovani vzorkl

které vzorky se pooluji
pocet
poolovani proved|

o

[Finélnl' kontrola knihovny

SOP
vysledky
kontrolu provedl|

Q

Sekvenovani

vnikly amplikon se po precisténi
zkontroluje a pokud nesplini
pozadavky, déla se znovu PCR

vS§echny pooly, které pljdou
do sekvenacniho runu se smichaji

vypocet objem, které se budou pipetovat
vytisténi tabulky pro poolovani

vypocet objemu, ktery pujde na@

Sekvenacni vysledky

Parametry sekvenacéniho runu

7/

pocet readu

hustota klastrovani
pocet zbylych klastrl po filtraci

% PhiX po sekvenaci

pM knihovna

%PhiX

RGT C¢islo kitu

typ sekvenatoru

typ sekvenacéniho Kitu...




