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V extrémně kyselém prostředí bývalého dolu ve Zlatých Horách vznikají vlivem metabolické aktivity bakterií duté krápníkovité útvary s obsahem mikrobiálního biofilmu. Za účelem studia příslušného bakteriálního konsorcia byla ze vzorku biofilmu izolována DNA a RNA, následně sekvenovaná s využitím genomových sekvenátorů GS FLX, Roche a MiSeq, Illumina. Pro detailnější taxonomickou analýzu byl pomocí PCR amplifikován úsek genu 16S rRNA a výsledné amplikony byly sekvenovány na GS FLX. Ze sekvenačních dat vyplývá, že jde o velmi jednoduché konsorcium s dominantně nabohacenými třemi kmeny bakterií: Ferrovum myxofaciens, Acidithiobacillus ferrivorans a doposud necharakterizované bakterie. V příspěvku budou diskutovány přístupy ke skládání, mapování a anotaci získaných metagenomických a metatranscriptomových dat a jejich využití pro popis této přirozené jednoduché bakteriální komunity.

