Sekvenace DNA z mikrobialnich komunit umoznuje kromé taxonomické
profilace pritomnych mikrobialnich druhti také studium vnitropopulacni ge-
netické variability. Jeji popis je vysledkem informatické analyzy sekvenacnich
dat. Tato prace zkouma, jaké bioinformatické nastroje jsou k dispozici pro
identifikaci vnitropopulacni variability z metagenomickych dat de novo a
jaké jsou algoritmické principy jejich fungovani. Poskytuje perspektivu pro
hodnoceni spravnosti vysledk, a zac¢ind proto predstavenim sekvenacnich
metod platforem Illumina, PacBio a Oxford Nanopore Technologies, véetné
jejich limitaci, a pokracuje popisem vypocetni rekonstrukce sekvenci genomt.
Kromé predstaveni nastroji a benchmarkt prinasi pokus o konceptualni shr-
nuti riznych pristupi studia variability z metagenomickych dat.



