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Vysokokapacitní sekvenace 16S rRNA genů se stala standardní technikou pro stanovení prokaryotní diversity. Existuje mnoho postupů zpracování těchto sekvenčních dat, které jsou často založeny na shlukování sekvencí do definovaných operačních taxonomických jednotek (angl. OTU). Tyto techniky dobře maskují chyby odvozené od DNA-polymerasy zajišťující amplifikaci markerového genu a jedná se především o substituce. V případě pyrosekvenace hrají důležitou roli i delece a inzerce (indely), které v protein-kódujících sekvencích způsobují kritický posun čtecího rámce. 

Cíl práce bylo porovnání několika algoritmů navržených pro korekci amplikonových pyrotagů – genových markerů amplifikovaných 454 pyrosekvenací – a jejich schopnosti redukce posunů čtecích rámců. Jako modelové funkční geny byly zvoleny bphA a benA kódující bifenyl- a benzoátdioxygenasy. Výsledkem práce je navržení optimálního postupu pro zpracování pyrotagů funkčních genů. 

Poděkování: Autoři studie děkují za finanční podporu poskytnutou MŠMT ČR (projekt LH14004) a GAČR (projekt 14-32432S).
