
  
VYSOK£ UĻENĉ TECHNICK£ V BRNŉ 
BRNO UNIVERSITY OF TECHNOLOGY 

FAKULTA ELEKTROTECHNIKY A KOMUNIKAĻNĉCH 
TECHNOLOGIĉ 
ĐSTAV BIOMEDICĉNSK£HO INĢENħRSTVĉ 

FACULTY OF ELECTRICAL ENGINEERING AND COMMUNICATION 
DEPARTMENT OF BIOMEDICAL ENGINEERING 

 

IDENTIFIKACE ORGANISMš POMOCĉ ANALħZY 
NUKLEOTIDOVħCH DENZITNĉCH VEKTORš 

IDENTIFICATION OF ORGANISMS BASED ON ANALYSIS OF NUCLEOTIDE DENSITY VECTORS 

DIZERTAĻNĉ PRĆCE 
DOCTORAL THESIS 

AUTOR PRĆCE    Ing. DENISA MADŉRĆNKOVĆ 
AUTHOR 

VEDOUCĉ PRĆCE prof. Ing. IVO PROVAZNĉK, Ph.D. 
SUPERVISOR 
 
 
BRNO 2015 



 2 

ABSTRAKT  

VŊtġina metod pro analĨzu genomickĨch dat pracuje se sekvencemi v jejich 

symbolick®m z§pisu. Genomick® sekvence lze povaģovat za formu biologick®ho 

digit§ln²ho sign§lu, kterĨ je moģn® analyzovat metodami zpracov§n² digit§ln²ch sign§lŢ. 

Sekvence v symbolick®m z§pisu vġak mus² bĨt pŚed zpracov§n²m pŚevedeny do 

vhodn®ho numerick®ho form§tu. Tato dizertaļn² pr§ce pŚedstavuje metodu numerick® 

reprezentace genomickĨch dat, nukleotidov® denzitn² vektory, a jejich vyuģit² 

k molekul§rn² identifikaci organismŢ. V souļasnosti popul§rn² DNA barcoding je 

pŚ²stup molekul§rn² identifikace organismŢ na z§kladŊ porovn§v§n² kr§tkĨch sekvenc² 

urļit®ho ¼seku mitochondri§ln²ho genomu. V t®to dizertaļn² pr§ci navrģen§ metoda 

identifikace organismŢ na z§kladŊ porovn§v§n² nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ byla 

testov§na na rozs§hl®m souboru DNA barcodingovĨch sekvenc²ch. NavrģenĨ zpŢsob 

identifikace do druhŢ byl d§le rozġ²Śen a otestov§n na vyġġ² taxonomick® skupiny jako 

je ļeleŅ. D§le tak® byly pro testovac² data zkonstruov§ny a porovn§ny dendrogramy ze 

standardnŊ pouģ²vanĨch evoluļn²ch vzd§lenost² a vzd§lenost² mezi nukleotidovĨmi 

denzitn²mi vektory. 

KLĉĻOVĆ SLOVA 

genomika, numerick® reprezentace, nukleotidov® denzitn² vektory, DNA barcoding, 

molekul§rn² taxonomie, identifikace druhŢ 

ABSTRACT 

Most methods for analysis of genomic data work with symbolic sequences. Numerically 

represented genomic sequences can be analyzed by signal processing methods. A new 

method of numerical representation of DNA sequences, nucleotide density vectors, is 

proposed in this thesis. Usability of this method for purposes of molecular species 

identification is tested on DNA barcoding sequences. DNA barcoding is modern and 

popular methodology based on comparison of short mitochondrial DNA sequences. 

Beside species identification by proposed method based on nucleotide density vectors, 

higher taxa rank identification (e.g. families) was also tested. Furthermore, dendrograms 

were constructed from standardly used evolutionary distances and distances between 

nucleotide density vectors and the dendrograms were compared. 

KEYWORDS 

genomics, numerical representations, nucleotide density vectors, DNA barcoding, 

molecular taxonomy, species identification  
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ĐVOD 

Bioinformatika je v souļasn® dobŊ velmi rychle se rozv²jej²c² vŊdn² obor, kterĨ se 

zabĨv§ metodami sbŊru, analĨzy a vizualizace rozs§hlĨch souborŢ biologickĨch dat, 

pŚedevġ²m genomickĨch dat (sekvence DNA) a proteomickĨch dat (sekvence 

aminokyselin). Tento vŊdn² obor se prol²n§ s dalġ²mi pŚ²buznĨmi obory jako 

je molekul§rn² biologie, vĨpoļetn² biologie, systematika i biomedic²nsk® inģenĨrstv². 

Velk§ ļ§st metod pro analĨzu genomickĨch a proteomickĨch dat pracuje se 

sekvencemi v jejich symbolick®m z§pisu, napŚ. pro DNA sekvence jde o souslednĨ 

z§pis pomoc² p²smen A, C, G a T, kter® reprezentuj² jednotliv® nukleotidy adenin, 

cytosin, guanin a tymin. V poŚad² p²smen je zak·dovan§ genetick§ informace. AnalĨzou 

symbolickĨch sekvenc² mŢģeme mimo jin® prov§dŊt napŚ.: anotaci genŢ, vyhled§vat 

homologn² a podobn® sekvence, zarovn§vat sekvence ļi prov§dŊt fylogenetickou 

analĨzu. 

Genomick® a proteomick® sekvence vġak mŢģeme povaģovat za formu biologick®ho 

digit§ln²ho sign§lu, a tak se zde nach§z² i moģnost aplikace metod zpracov§n² 

digit§ln²ch sign§lŢ. Sekvence v symbolick®m z§pisu vġak mus² bĨt pŚed zpracov§n²m 

pŚevedeny do vhodn®ho numerick®ho form§tu. VĨbŊr metody numerick® reprezentace 

silnŊ z§vis² na typu metody n§sledn® analĨzy. Pro nŊkter® z§kladn² analĨzy postaļuj² 

jednorozmŊrn® numerick® reprezentace, ale nŊkter® sofistikovanŊjġ² metody vyģaduj² 

numerickou reprezentaci, kter§ vhodnŊ reprezentuje biologickĨ informaļn² obsah 

sekvence. 

Tato dizertaļn² pr§ce pŚedstavuje metodu numerick® reprezentace genomickĨch dat, 

nukleotidov® denzitn² vektory, kter§ prŢmŊruje zastoupen² jednotlivĨch nukleotidŢ ve 

zvolen® d®lce posuvn®ho vĨpoļetn²ho okna. VĨsledkem numerick®ho mapov§n² 

symbolick® DNA sekvence jsou ļtyŚi samostatn® ļ²seln® vektory, jeden pro kaģdĨ typ 

nukleotidu. Jde o pomŊrnŊ jednoduchou numerickou reprezentaci nukleotidovĨch 

sekvenc², kter§ uchov§v§ informaci o biochemickĨch vlastnostech sekvenc². Tato 

metoda nebyla, pokud je mi zn§mo, nikĨm jinĨm publikov§na. Tato numerick§ 

reprezentace umoģŔuje rŢzn® druhy analĨz. PŚedbŊģnŊ byla vyzkouġena napŚ. na 

vyhled§v§n² CpG ostrŢvkŢ a vyhled§v§n² tandemovĨch repetic. Tato pr§ce je vġak 

zamŊŚena na vyuģit² nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ k molekul§rn² identifikaci 

organismŢ. 

V souļasnosti je velmi popul§rn² DNA barcoding, coģ je pŚ²stup molekul§rn² 

identifikace organismŢ na z§kladŊ porovn§v§n² kr§tkĨch sekvenc² urļit®ho ¼seku 

mitochondri§ln²ho genomu. Mitochondri§ln² genom m§ oproti jadern®mu genomu tu 

vĨhodu, mimo jin®, ģe v nŊm bŊhem stejn®ho ļasov®ho ¼seku dojde k nŊkolikan§sobnŊ 

vŊtġ²mu poļtu bodovĨch mutac², na z§kladŊ kterĨch by bylo moģn® odliġen² i bl²zce 

pŚ²buznĨch organismŢ, tj. organismŢ, k jejichģ diferenciaci doġlo v ned§vn® dobŊ. 

K identifikaci metazo² (v²cebunŊļn² ģivoļichov®) byl jako ¼sek pro DNA barcoding 
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zvolena ļ§st sekvence pro gen cytochrom c oxid§zu podjednotku 1 (coxI nebo coI) o 

pŚibliģn® d®lce 650 nukleotidŢ. Vyuģit² tohoto ¼seku bylo prvnŊ publikov§no autory 

Paulem Hebertem et al. v roce 2003 na datech ze skupiny hmyzu. Autory navrģenĨ 

pŚ²stup byl natolik jednoduchĨ a efektivn², ģe bŊhem deseti let nabyla metoda nebĨval® 

popularity spojen® s vytvoŚen²m obrovsk® datab§ze dat. Nutno ovġem dodat, ģe metoda 

m§ i mnoģstv² kritikŢ a pŚedevġ²m se uk§zalo, ģe ¼sek coxI nen² tak Ăuniverz§ln² a 

efektivn²ñ u vġech skupin organismŢ, jak bylo pŚedpokl§d§no. 

V t®to dizertaļn² pr§ci navrģen§ metoda identifikace organismŢ na z§kladŊ 

porovn§v§n² nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ byla testov§na na rozs§hl®m souboru 

DNA barcodingovĨch sekvenc²ch a pŚedstavuje alternativn² metodu ke standardnŊ 

vyuģ²vanĨm metod§m jako je vyhled§v§n² homologn²ch sekvenc² algoritmem BLAST. 

Jelikoģ nejsou data pouģit§ k testov§n² metody sama o sobŊ stoprocentnŊ druhovŊ 

specifick§, nemŢģe bĨt ani ģ§dnĨ zpŢsob identifikace bezchybnĨ. Vyuģit² 

nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ nab²z² moģnost vytvoŚen² jednoho referenļn²ho 

z§stupce pro danĨ druh z mnoģstv² jednotlivĨch jedincŢ druhŢ, kterĨ bude reflektovat 

vnitrodruhovou variabilitu druhu. Navrģeny a testov§ny byly tŚi rŢzn® pŚ²stupy 

k vĨpoļtu referenļn²ch nukleotidovĨch denzit. Samotn§ identifikace Ănezn§m®ñ 

sekvence pak prob²h§ tak, ģe se nukleotidov® denzitn² vektory analyzovan® sekvence 

porovn§vaj² s referenļn²mi vektory. U sekvenc², kter® byly navrģenou metodou chybnŊ 

identifikov§ny, bylo provedeno kontroln² vyhled§v§n² homologn²ch sekvenc² 

algoritmem BLAST v datab§zi GenBank, coģ je standardnŊ pouģ²vanĨ pŚ²stup 

k identifikaci. 

NavrģenĨ zpŢsob identifikace do druhŢ byl d§le rozġ²Śen a otestov§n na vyġġ² 

taxonomick® skupiny jako jsou ļeleŅ a Ś§d. D§le tak® byly pro testovac² data 

zkonstruov§ny a porovn§ny dendrogramy ze standardnŊ pouģ²vanĨch evoluļn²ch 

vzd§lenost² a vzd§lenost² mezi nukleotidovĨmi denzitn²mi vektory. 
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1 GENOMICKĆ DATA 

Pod pojmem genomick§ data mŢģeme rozumŊt reprezentaci nukleotidŢ vyskytuj²c²ch se 

v molekul§ch ribonukleovĨch ļi deoxyribonukleovĨch kyselin. Tato reprezentace 

nukleotidŢ mŢģe bĨt symbolick§ (znakov§), numerick§, sign§lov§ a obrazov§. PŚev§ģnŊ 

se vġak pod pojmem genomick§ data rozum² symbolick§ reprezentace, tj. z§pis 

sekvence nukleotidŢ pomoc² sekvence znakŢ z vybran® abecedy. Genomick§ data jsou 

z²sk§v§na napŚ. sekvenov§n²m, vyfocen²m elektroforetick®ho gelu, skenov§n²m 

mikroarray ļipu apod. Takto z²skan§ genomick§ data jsou pak uchov§v§na, d§le 

zpracov§v§na a zobrazov§na s vyuģit²m vĨpoļetn² techniky. 

1.1 DNA 

Nukleotidov® sekvence rozliġujeme ve dvou typech, a to buŅ jako molekuly 

ribonukleovĨch kyselin nebo molekuly deoxyribonukleovĨch kyselin. 

Deoxyribonukleov§ kyselina (DNA) je velmi dlouh§ molekula, kter§ slouģ² jako nosiļ 

genetick® informace u vġech ģivĨch organismŢ, tj. u prokaryotickĨch a eukaryotickĨch 

bunŊk, u vŊtġiny virŢ je pak nosiļem jednoduġġ² ribonukleov§ kyselina (RNA). Jako 

pŚ²klad velikosti (jadern®) DNA lze uv®st praseļ² cirkovirus typu 1 s velmi kr§tkou 

DNA o 1 759 p§rŢ b§z² (jednotka bp) nebo jednobunŊļnĨ ameoboid Polychaos dubium 

s velmi dlouhou DNA o 670 Gbp. D®lka nosiļe genetick® informace nekoresponduje s 

celkovou sloģitost² organismu. 

DNA m§ strukturu dvojit® ġroubovice. Z§kladem ġroubovice jsou dvŊ vl§kna 

tvoŚen§ stŚ²davŊ cukrem (deoxyrib·zou) a fosf§tovĨm zbytkem viz Obr. 1.1 Struktura 

dvouġroubovice DNA.. Na tŊchto vl§knech jsou pak nav§zan® b§ze, kter® se v DNA 

vyskytuj² ļtyŚi z§kladn²: adenin, cytosin, guanin a tymin. Vl§kna dvouġroubovice drģ² u 

sebe vod²kov® mŢstky mezi protŊjġ²mi b§zemi. Komplex b§ze-cukr se nazĨv§ 

nukleosid, pŚid§me-li ke komplexu i fosf§t dostaneme komplex zvanĨ nukleotid. 

Nukleotidy spojen® vod²kovĨmi mŢstky tvoŚ² p§r b§z². V symbolick® reprezentaci DNA 

sekvenc² se pro nukleotidy vol² znaky A, C, G a T pro nukleotidy obsahuj²c² b§zi 

adenin, cytosin, guanin a tymin. 

B§ze se dŊl² do tŚ² skupin podle jejich biochemickĨch vlastnost² 
[1]

: 

1) podle molekul§rn² struktury - b§ze adenin (A) a guanin (G) patŚ² mezi puriny 

(R); b§ze cytosin (C) a tymin (T) patŚ² mezi pyrimidiny (Y), 

2) podle s²ly vazby mezi komplement§rn²mi vl§kny ï adenin a tymin tvoŚ² vazbu 

ze dvou vod²kovĨch mŢstkŢ, jde o vazbu slabou (W); cytosin a guanin tvoŚ² 

vazbu ze tŚ² vod²kovĨch mŢstkŢ, jde o vazbu silnou (S), 

3) podle obsahu radik§lŢ ï b§ze adenin a cytosin obsahuj² amino skupinu NH3 (M) 

na atomu uhl²ku C
6
 u adeninu a atomu uhl²ku C

4
 u cytosinu; tymin a guanin 

obsahuj² na tŊchto atomech keto skupinu C=O (K). 
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Obr. 1.1 Struktura dvouġroubovice DNA. 

Purinov® b§ze tvoŚ² vazbu (vod²kov® mŢstky) pouze s pyrimidinovĨmi b§zemi a 

naopak, ļ²mģ vznik§ symetrick§ dvouġroubovice. T®to vlastnosti se Ś²k§ 

komplementarita b§z², pŚesnŊji jde o pravidlo Watsonova-Crickova p§rov§n² b§z² 
[2]

. 

Existuj² i jin® moģnosti p§rov§n² b§z², jde ale o speci§ln² pŚ²pady vyģaduj²c² specifick® 

fyzik§lnŊ-chemick® podm²nky. 

Zastoupen² jednotlivĨch b§z² v dvouġroubovici DNA urļuje jednu z dŢleģitĨch 

fyzik§lnŊ-chemickĨch vlastnost² DNA a to teplotu potŚebnou pro rozġtŊpen² 

dvouġroubovice. Vl§kna DNA drģ² u sebe slab® vod²kov® mŢstky a jejich poļet tedy 

urļuje mnoģstv² energie potŚebn® pro jejich rozġtŊpen². Jak bylo Śeļeno vĨġe, adenin a 

tymin se poj² dvŊma vod²kovĨmi mŢstky; cytosin a guanin se poj² tŚemi vod²kovĨmi 

mŢstky. Vyġġ² zastoupen² cytosinu a guaninu tud²ģ zvyġuje mnoģstv² potŚebn® energie 

k rozġtŊpen² dvouġroubovice. V laboratorn²ch podm²nk§ch lze dvouġroubovici ġtŊpit 

pŢsoben²m tepla, pro ļ§sti molekuly s vysokĨm pod²lem cytosinu a guaninu je pak 

potŚeba pouģ²t vyġġ² teplotu, na kterou se mus² vzorek DNA zahŚ§t. 
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1.2 RNA 

Nukleotidov® sekvence ve formŊ molekul RNA se liġ² t²m, ģe v RNA se m²sto 

deoxyrib·zy vyskytuje rib·za, m²sto b§ze tyminu je jednoduġġ² b§ze uracil a pŚedevġ²m 

RNA netvoŚ² dvojitou ġroubovici. Molekula RNA je tud²ģ oproti DNA podstatnŊ 

n§chylnŊjġ² k chemickĨm zmŊn§m. U prokaryotickĨch a eukaryotickĨch organismŢ 

neslouģ² RNA jako nosiļ genetick® informace, m§ ale jin® nezastupiteln® a kl²ļov® role. 

Molekuly RNA se dŊl² na tŚi z§kladn² typy 
[5]

: 

1) mRNA = medi§torov§ RNA, pŚen§ġ² genetickou informaci z DNA do m²sta 

translace (pŚepisu do sekvence aminokyselin), 

2) tRNA = transferov§ RNA, jde o mal® molekuly RNA, kter® pŚen§ġ² jednotliv® 

aminokyseliny, ¼ļastn² se procesu translace, 

3) rRNA = ribozomov§ RNA, jde o rŢznŊ velk® molekuly RNA, kter® tvoŚ² 

bunŊļn® struktury zvan® ribozomy, coģ jsou m²sta, kde prob²h§ translace. 

KromŊ tŊchto z§kladn²ch typŢ RNA existuj² jeġtŊ dalġ² typy se speci§ln²mi funkcemi. 

Z§kladn² struktura RNA je jednovl§knov§, avġak RNA je pro zvĨġen² chemick® 

stability schopn§ sekund§rn² strukturalizace, jej²ģ forma m§ souvislost s funkc² 

molekuly. Nejjednoduġġ² sekund§rn² strukturou je vl§senka, kdy se ¼sek RNA p§ruje 

s komplement§rn²m ¼sekem pomoc² vod²kovĨch mŢstkŢ ļi struktura tRNA v podobŊ 

jetelov®ho listu, kter§ je esenci§ln² pro pŚenos aminokyseliny a spr§vnou vazbu tRNA 

na mRNA pŚi translaci. 
[6]

 

1.3 GENETICKħ KčD A PřENOS GENETICK£ INFORMACE  

GenetickĨ k·d (GK) je nepŚekrĨvaj²c² se k·d, kterĨ pomoc² sledu nukleotidŢ urļuje 

jednotliv® aminokyseliny, iniciaci a terminaci translace. Tento k·d je tvoŚen sekvenc² 

kodonŢ (trojicemi nukleotidŢ) v molekule medi§torov® RNA. 

Z§kladn² vlastnosti genetick®ho k·du jsou 
[1]

: 

1) GK je sloģen z tripletŢ nukleotidŢ. KaģdĨ triplet urļuje jednu aminokyselinu. 

2) GK se v ŚetŊzci nepŚekrĨv§ aģ na vĨjimky, kdy se geny mohou pŚekrĨvat a ļtou 

se v rŢznĨch ļtec²ch r§mc²ch (viz n²ģe). 

3) GK neobsahuje interpunkļn² znam®nka, tj. v molekule mRNA se kodony ļtou 

jeden za druhĨm. 

4) GK je degenerovanĨ, tj. redundantn². Existuje 20 aminokyselin. Pomoc² 4 druhŢ 

nukleotidŢ je moģn® vytvoŚit 2
4
 = 64 rŢznĨch kodonŢ. Aģ na dvŊ vĨjimky jsou 

vġechny ostatn² aminokyseliny k·dov§ny v²ce neģ jedn²m kodonem. 
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5) GK je uspoŚ§danĨ. Kodony pro jednu aminokyselinu ļi pro aminokyseliny 

podobnĨch chemickĨch vlastnost² jsou pŚ²buzn® a liġ² se ļasto pouze jedn²m 

nukleotidem. 

6) GK obsahuje iniciaļn² (start) a terminaļn² (stop) kodony. 

7) GK je t®mŊŚ univerz§ln². Aģ na vĨjimky je stejnĨ GK u vŊtġiny ģivĨch 

organismŢ. M²rnŊ odliġnĨ GK existuje napŚ. u mitochondri². 

Molekuly DNA nesou genetickou informaci, tj. pŚedpis na vĨrobu vġech peptidŢ a 

proteinŢ organismu. PŚenos genetick® informace se Ś²d² centr§ln²m dogmatem 

molekul§rn² biologie, kter® je zn§zornŊno na Obr. 1.2 Sch®ma centr§ln²ho dogma 

molekul§rn² biologie.. Toto dogma Ś²k§, ģe se genetick§ informace k·dovan§ v DNA 

mŢģe procesem replikace pŚen§ġet do dalġ² generace, nebo je genetick§ informace 

pomoc² procesu transkripce pŚenesena na molekuly mRNA a procesem translace na 

koneļnĨ produkt, ļ²mģ je peptid nebo protein. Transkripce a translace slouģ² k vyj§dŚen² 

genetick® informace do fenotypu organismu. Tento pŚenos je jednosmŊrnĨ, tj. z proteinu 

nelze zpŊtnŊ sestavit (biologicky ani poļ²taļovŊ) sekvenci DNA. Ze znalosti 

posloupnosti aminokyselin mŢģeme sice zrekonstruovat moģnou sekvenci DNA, avġak 

d²ky degeneraci genetick®ho k·du si nemŢģeme bĨt jisti, kterĨ kodon byl skuteļnŊ 

pouģit. 

 

Obr. 1.2 Sch®ma centr§ln²ho dogma molekul§rn² biologie. 

V Tab. 1.1 VĨznam kodonŢ v mRNA 
[1]

. jsou uvedeny vĨznamy jednotlivĨch 

kodonŢ v mRNA, tj. jak® aminokyseliny jsou danĨmi kodony k·dov§ny. KromŊ 

standardnŊ k·dovanĨch 20 aminokyselin jsou genetick® k·dy organismŢ doplnŊny i o 

dalġ² 2 aminokyseliny selenocystein a pyrolyzin, kter® jsou specifickou cestou k·dovan® 

stop kodony UGA a UAG. K tomuto speci§ln²mu k·dov§n² doch§z² u pŚepisu genetick® 

informace pro tvorbu selenoproteinŢ a proteinŢ metabolizmu produkuj²c² metan a je 

Ś²zen iniciaļn²mi faktory translace. Zkratky 20 standartn²ch a dvou doplŔkovĨch 

aminokyselin jsou uvedeny v Tab. 1.2. 

Kaģd§ sekvence DNA obsahuje 6 moģnĨch ļtec²ch r§mcŢ (reading frame), viz Obr. 

1.3. Jde o pozici a smŊr moģn®ho ļten² sekvence. OtevŚenĨ ļtec² r§mec (open reading 

frame ï ORF) je ļ§st obsahuj²c² moģnĨ start kodon, vnitŚn² kodony ale stop kodon nen² 

pŚ²tomen. 
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Tab. 1.1 VĨznam kodonŢ v mRNA 
[1]

. 

 
2. nukleotid 

 
U C A G 

1
. 
n

u
k
le

o
ti
d
 

U 

UUU 
Phe (F) 

UCU 

Ser 

(S) 

UAU 
Tyr (Y) 

UGU 
Cys (C) 

U 

3
. 
n

u
k
le

o
ti
d
 

UUC UCC UAC UGC C 

UUA 
Leu (L) 

UCA UAA STOP UGA STOP 

(U) 

A 

UUG UCG UAG STOP 

(O) 

UGG Trp (W) G 

C 

CUU 

Leu (L) 

CCU 

Pro 

(P) 

CAU 
His (H) 

CGU 

Arg (R) 

U 

CUC CCC CAC CGC C 

CUA CCA CAA 
Gln (Q) 

CGA A 

CUG CCG CAG CGG G 

A 

AUU 

Ileu (I) 

ACU 

Thr 

(T) 

AAU 
Asn (N) 

AGU 
Ser (S) 

U 

AUC ACC AAC AGC C 

AUA ACA AAA  

Lys (K) 

AGA 

Arg (R) 

A 

AUG 
Met (M) 

START 

 

START 

ACG AAG AGG G 

G 

GUU 

Val (V) 

GCU 

Ala 

(A) 

GAU 
Asp (D) 

GGU 

Gly (G) 

U 

GUC GCC GAC GGC C 

GUA GCA GAA 
Glu (E) 

GGA A 

GUG GCG GAG GGG G 

Tab. 1.2 Jednop²smenn® a tŚ²p²smenn® zkratky aminokyselin. 

CelĨ n§zev Zkratky   CelĨ n§zev Zkratky  

alanin A (Ala)  lyzin K (Lys) 

arginin R (Arg)  metionin M (Met) 

asparagin N (Asn)  fenylalanin F (Phe) 

kyselina asparagov§ D (Asp)  pyrolyzin O (Pyl) 

cystein C (Cys)  prolin P (Pro) 

kyselina glutamov§ E (Glu)  serin S (Ser) 

glutamin Q (Gln)  treonin T (Thr) 

glycin G (Gly)  selenocystein U (Sec) 

histidin H (His)  tryptofan W (Trp) 

izoleucin I (Ile)  tyrozin Y (Tyr) 

leucin L (Leu)  valin V (Val) 

 

 

Obr. 1.3 Ġestice moģnĨch ļtec²ch r§mcŢ na sekvenci DNA. 



 15 

Proces transkripce prob²h§ v j§dŚe buŔky (u eukaryotickĨch organismŢ) a 

zjednoduġenŊ Śeļeno jde o synt®zu mRNA z templ§tu DNA. Ļ§st DNA, kter§ je 

pŚepisov§na do mRNA, se nazĨv§ transkripļn² jednotka (vŊtġinou odpov²d§ jednomu 

genu). Transkripce se skl§d§ ze tŚ² f§z²: 1) iniciace, 2) elongace a 3) terminace. PŚi 

iniciaci se v promotorov® oblasti DNA nav§ģe RNA polymer§za, dvojvl§kno DNA je 

lok§lnŊ rozvinuto a vznik§ transkripļn² bublina, kde se na templ§tov®m vl§knŊ DNA 

(komplement§rn² vl§kno ve smŊru 3ËƂ 5Ë) pŚipojuj² transkripļn² faktory (speci§ln² 

proteiny). Synt®za vl§kna mRNA prob²h§ ve smŊru 5ËƂ 3Ë. BŊhem iniciace se 

syntetizuje na templ§tu nŊkolik komplement§rn²ch ribonukleotidŢ. Pak n§sleduje 

elongace, kdy je syntetizov§no zbĨvaj²c² vl§kno mRNA. RNA polymer§za se pohybuje 

po vl§knŊ DNA a rozv²j² ji, syntetizuj² se pŚ²sluġn® ribonukleotidy a rozvinut® vl§kno 

DNA je opŊt svinov§no. Terminace (ukonļen²) transkripce nast§v§ v okamģiku, kde 

RNA polymer§za zachyt² terminaļn² sign§l (specifick§ sekvence nukleotidŢ), 

transkripļn² komplex (polymer§za, DNA, mRNA, transkripļn² faktory) se rozpad§ a 

vznikl§ molekula mRNA je uvolnŊna. 
[1],[7]

 

Transkribovan§ molekula mRNA obsahuje kromŊ k·duj²c² ļ§sti i ļ§sti nek·duj²c², a 

proto doch§z² jeġtŊ k posttranskripļn²m ¼prav§m. PŚedevġ²m jde o sestŚih mRNA tak, ģe 

se ġtŊpen²m vyjmou introny a zŢst§vaj² pouze exony. Exony jsou vŊtġinou oblasti 

vl§kna DNA (RNA), kter® k·duj² aminokyseliny. Mezi oblastmi exonŢ se u 

eukaryotickĨch organismŢ nach§z² rozs§hl® oblasti intronŢ, kter® nenesou informaci pro 

stavbu proteinŢ; jejich funkce nen² jeġtŊ plnŊ zn§ma, ļasto se zde vyskytuj² oblasti 

reguluj²c² expresi. 
[1],[8]

 

PosttranskripļnŊ upraven§ molekula mRNA putuje z j§dra buŔky do cytoplazmy, 

kde prob²h§ proces translace, kterĨ mŢģeme rozdŊlit opŊt do tŚ² f§z²: 1) iniciace, 2) 

elongace a 3) terminace. Pro translaci je nezbytn§ molekula mRNA nesouc² pŚepis genu 

z DNA, molekuly tRNA s jednotlivĨmi aminokyselinami, podjednotky ribozomu a 

mnoģstv² rŢznĨch pomocnĨch proteinŢ tzv. faktory. Podjednotky ribozomu utvoŚ² po 

zah§jen² translace celĨ funkļn² ribozom, na kter®m se nach§z² tŚi dŢleģit§ m²sta: A, P a 

E. Na m²sto A (aminoacylov® m²sto) se v§ģe tRNA s aminokyselinou, kter§ bude 

nav§z§na v pŚ²ġt²m kroku. V m²stŊ P (peptidov® m²sto) se nach§z² tRNA s rostouc²m 

polypeptidem. V m²stŊ E (exitov® m²sto) se nach§z² tRNA, kter§ se oddŊlila od 

peptidov®ho vl§kna. 
[1],[9],[10]

 

Iniciace zahrnuje procesy, pŚi nichģ doch§z² k zah§jen² tvorby aminokyselinov®ho 

ŚetŊzce pomoc² tRNA, mRNA a ribozomŢ. Pro iniciaci je nezbytn§ pŚ²tomnost nŊkolika 

iniciaļn²ch faktorŢ. U eukaryot se iniciaļn² komplex tvoŚ² na 5Ë konci mRNA a hled§ se 

kodon AUG pro zah§jen² translace. Po nalezen² iniciaļn²ho kodonu AUG opouġtŊj² 

komplex iniciaļn² faktory a komplex ribozom/mRNA/tRNA je pŚipraven na elongaci. 

Elongace (prodluģov§n² ŚetŊzce) prob²h§ ve smŊru 5ËƂ 3Ë po molekule mRNA. 

Jednotliv® aminokyseliny jsou k sobŊ navazov§ny peptidovĨmi vazbami. Po kaģd®m 

nav§z§n² se ribozom posune po mRNA o jeden kodon. Elongace je proces sloģitĨ, 
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vyģaduj²c² souļinnost nŊkolika elongaļn²ch faktorŢ, a pŚitom je to proces velice rychlĨ 

a nesm²rnŊ pŚesnĨ. U bakterie E. coli probŊhne elongace o jednu aminokyselinu za 

~0,05 sekundy. 

Terminace nast§v§ v pŚ²padŊ posunu ribozomu na jeden z terminaļn²ch (stop) 

kodonŢ na mRNA (UAA, UAG nebo UGA u standardn²ho genetick®ho k·du). Tyto 

kodony jsou rozpozn§v§ny uvolŔovac²m faktorem RF. Tento faktor pŚipoj² na konec 

vznikaj²c²ho aminokyselinov®ho ŚetŊzce molekulu vody. N§slednŊ dojde k uvolnŊn² 

tRNA, mRNA z ribozomu a nakonec se ribozom rozpad§ na podjednotky, kter® jsou 

ihned pŚipraveny k dalġ² iniciaci. 

PŚ²klad pŚevodu genetick®ho k·du z DNA do AK (jednotliv® kodony jsou pro 

pŚehlednost oddŊleny teļkou): 

 vedouc² vl§kno DNA:  
5
Ë ATG. GCC. TGG. ACT. TCA. TAG 

3
Ë 

 templ§tov® vl§kno DNA: 
3
Ë TAC. CGG. ACC. TGA. AGT. ATC 

5
Ë 

 mRNA:   
5
Ë AUG. GCC. UGG. ACU. UCA. UAG 

3
Ë 

 aminokyseliny:      Met. Ala . Trp . Thr . Ser  

1.4 MUTACE  

Mutace, tj. zmŊny a poġkozen² v sekvenc²ch DNA, se tĨkaj² zmŊn jednotlivĨch 

nukleotidŢ v sekvenci, ļ§st² sekvenc², chromozomŢ a celĨch genomŢ. Mutace patŚ² 

mezi kl²ļov® prvky evoluce 
[11]

. Mutace mohou bĨt vyvol§ny pŢsoben²m mutagenŢ, coģ 

mohou bĨt chemick® l§tky nebo fyzik§ln² jevy jako je napŚ²klad pŢsoben² ultrafialov®ho 

z§Śen² (tzv. indukovan® mutace). 

V organismu mŢģe tak® doch§zet ke spont§nn²m mutac²m ï chyb§m pŚi replikaci 

DNA. Zde se jedn§ o mutace jednotlivĨch nukleotidŢ, tzv. bodov® mutace (SNP ïsingle 

nucleotide polymorphism). Chybovost DNA polymer§zy je pŚibliģnŊ 1 chyba na 

100 000 b§z² 
[12],[13]

. To se na prvn² pohled mŢģe zd§t jako n²zk® ļ²slo. Kdyģ se vġak 

vezme v ¼vahu, ģe pŚi dŊlen² lidsk® diploidn² buŔky je replikov§no pŚibliģnŊ 6 miliard 

p§rŢ b§z², dojde pŚi tomto procesu k 120 000 chyb§m u kaģd® buŔky v jednom dŊl²c²m 

cyklu. NaġtŊst² vġak existuje nŊkolik druhŢ vĨkonnĨch opravnĨch mechanismŢ, kter® 

drtivou vŊtġinu replikaļn²ch chyb odhal² a oprav² 
[14],[15]

. Neopraven® replikaļn² chyby 

se stanou zafixovanĨmi mutacemi v dalġ²m dŊl²c²m cyklu, neboŠ vl§kno ġroubovice 

s chybou slouģ² jako templ§t pro replikaci. Indukovan® mutace jsou tak® opravov§ny 

podobnĨmi mechanismy jako replikaļn² chyby. Z 1000 takovĨch chyb se st§v§ m®nŊ 

neģ 1 chyba fixovanou mutac², tj. pŚed§v§ se do dalġ² generace 
[12]

. 

Bodov® mutace (zmŊna jednoho nukleotidu) mohou poġkodit ORF a zpŢsobit chyby 

pŚi pŚepisu do proteinu. Mezi bodov® mutace patŚ² inzerce, delece a substituce. Inzerce 

znamen§ vloģen² nukleotidu do sekvence; delece je vynech§n² nukleotidu ze sekvence. 

Oba tyto druhy bodovĨch mutac² zpŢsob² posunut² ļtec²ho r§mce, ļ²mģ dojde ke zmŊnŊ 
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sloģen² kodonŢ. To vede k synt®ze jin®ho ŚetŊzce aminokyselin. Pouze v pŚ²padŊ, ģe 

inzerce ļi delece zahrnuje trojici nukleotidŢ, je k·dov§n² zachov§no a vĨslednĨ protein 

nemus² (ale mŢģe) bĨt poġkozen 
[16]

. 

Substituce je z§mŊna nukleotidu za jinĨ. DŊl² se na dva druhy: tranzice a transverze. 

Tranzice jsou substituce nukleotidŢ stejn®ho typu, tj. purinovĨ nukleotid za purinovĨ 

nebo pyrimidinovĨ za pyrimidinovĨ. Transverze je substituce mezi nukleotidy rŢznĨch 

typŢ, tj. purinovĨ nukleotid za pyrimidinovĨ a naopak. U substituce nedoch§z² k posunu 

ļtec²ho r§mce, ale pouze ke zmŊnŊ jednoho kodonu. Protoģe je vġak genetickĨ k·d 

znaļnŊ degenerov§n (je redundantn²), nemus² substituce nutnŊ v®st ke zmŊnŊ k·dovan® 

aminokyseliny. K substituc²m nedoch§z² se stejnou frekvenc² u kaģd®ho druhu 

nukleotidu; vģdy z§leģ² nejen na druhu nukleotidu, ale i na nukleotidech sousedn²ch, 

typu genomu (jadernĨ, mitochondri§ln², plastidovĨ) a na typu organismu. 

Mutace v r§mci delġ²ch ļ§st² sekvenc² DNA zahrnuj² inzerce, delece, duplikace, 

inverze, translokace a transpozice. PŚi duplikac²ch doch§z² ke zmnoģen² ¼seku, kdy se 

zmnoģenĨ ¼sek mŢģe nach§zet hned vedle pŢvodn²ho ¼seku nebo je pŚem²stŊn na jin® 

m²sto. Inverze znamen§, ģe se ¼sek nepŚemisŠuje, ale vloģ² se na stejnou pozici 

v opaļn® orientaci. PŚi translokaci si vymŊn² pozice dva rozd²ln® ¼seky a pŚi transpozici 

se pŚem²st² pouze jeden ¼sek sekvence na jin® m²sto v sekvenci. 
[1]

 

V prŢbŊhu dŊlen² bunŊk mŢģe doj²t ke ztr§tŊ ļi duplikaci nŊkter®ho chromozomu, 

pŚ²padnŊ cel® chromozomov® sady, coģ jsou mutace genomov®. Tento typ mutac² m§ 

kl²ļovĨ evoluļn² vĨznam u rostlin; u ģivoļichŢ je tento vĨznam omezenĨ a vŊtġina 

chromozom§ln²ch mutac² m§ na organismus znaļnŊ negativn² aģ devastuj²c² vliv. řada 

tŊchto mutac² nen² u ģivoļichŢ vŢbec sluļiteln§ se ģivotem. 

Mutace a poġkozen² DNA mohou bĨt somatick® a nemaj² tak ģ§dnĨ vliv na evoluci 

druhu. V pŚ²padŊ vĨskytu mutac² v germin§ln²ch tk§n²ch (pohlavn² buŔky) jsou mutace 

pŚen§ġeny do dalġ²ch generac² 
[14]

. Mutace tak® rozdŊlujeme podle jejich biologick®ho 

vlivu, kterĨ mŢģe bĨt pozitivn², negativn² nebo neutr§ln². Nejv²ce mutac² je neutr§ln²ch 

ļi m²rnŊ negativn²ch. Uģiteļn® mutace jsou pŚirozenĨm vĨbŊrem fixov§ny. 

1.5 MITOCHONDRIĆLNĉ DNA 

VŊtġina eukaryotickĨch bunŊk obsahuje, mimo jin® organely, mitochondrie. 

Mitochondrie je membr§nov§ organela ov§ln®ho tvaru o velikosti v rozmez² 0,5 aģ 1,0 

mm. Kaģd§ buŔka obsahuje nŊkolik des²tek aģ des²tek tis²c mitochondri² v z§vislosti na 

energetick® z§vislosti funkce buŔky. Tato organela je specializovan§ na tvorbu ATP 

(adenosintrifosf§t), coģ je molekula poskytuj²c² chemickou energii pro veġker® procesy 

v buŔce. Mitochondrie vyr§b² vŊtġinu potŚebn®ho ATP. Mitochondrie se tak® pod²l² na 

kontrole bunŊļn®ho cyklu, rŢstu a apopt·ze (programovan§ smrt buŔky). D§le reguluje 

metabolizmus mastnĨch kyselin, prob²h§ v n² KrebsŢv cyklus a dĨchac² ŚetŊzec a 

reguluje iontovou rovnov§hu. 
[17],[18],[19]
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Mitochondrie nese vlastn² haploidn² genom, tzv. mitochondri§ln² DNA (mtDNA), 

kterĨ je svoj² strukturou podobnĨ bakteri§ln²mu genomu. Genom m§ formu jedn® 

dvouvl§knov® kruhov® sekvence DNA (bylo objeveno i mnoģstv² line§rn²ch). Kaģd§ 

mitochondrie obsahuje nŊkolik kopi² mtDNA. Mitochondri§ln² DNA m§ u vŊtġiny 

zv²Śat d®lku od 16 do 20 tis. p§rŢ b§z². Naopak c®vnat® rostliny maj² mtDNA 10x aģ 

100x delġ² a variabilnŊjġ². To vġak neznamen§, ģe rostlinn§ mitochondri§ln² DNA 

k·duje v²ce genŢ. 
[17]

 

GenetickĨ obsah mitochondri§ln² DNA je u vŊtġiny organismŢ velmi podobnĨ a je 

znaļnŊ redukovanĨ, tj. mtDNA nek·duje vġechny proteiny, kter® mitochondrie 

potŚebuje ke sv®mu fungov§n². PravdŊpodobnŊ doġlo k pŚesunu vŊtġiny genŢ 

z protomitochondrie do j§dra hostitelsk® buŔky jeġtŊ pŚed masivn²m fylogenetickĨm 

rozvŊtvov§n²m organismŢ. U metazo² (v²cebunŊļn² ģivoļichov®) k·duje mtDNA 13 

mRNA, kter® podl®haj² translaci, 22 tRNA a 2 rRNA 
[20]

. Vzhledem k tomu, ģe 

pŚedpokl§dan§ velikost mitochondri§ln²ho proteomu je 800 ï 1500 proteinŢ (proteom je 

silnŊ v§zanĨ na typ tk§nŊ), k·duje mitochondri§ln² genom jen malĨ zlomek proteinŢ a 

mitochondrie jsou z§visl® na pŚ²sunu jadernŊ-k·dovanĨch proteinŢ z cytoplazmy 
[17]

. 

Mitochondri§lnŊ k·dovan® proteiny jsou nezbytnou souļ§st² procesŢ oxidativn² 

fosforylace. PŚedpokl§dalo se, ģe mtDNA byla redukov§na na maxim§ln² moģnou 

¼roveŔ, a k·dov§ny zŢstaly zachov§ny pouze silnŊ hydrofobn² proteiny, kter® by bylo 

obt²ģn® transportovat do mitochondri² pŚes jejich dvŊ membr§ny. Avġak existuje 

mnoģstv² jadernŊ-k·dovanĨch proteinŢ s horġ²mi vlastnostmi pro transport, tud²ģ je 

pŚedch§zej²c² vysvŊtlen² redukce mitochondri§ln²ho genomu nepravdiv®. PodobnŊ se 

vysvŊtlovalo zachov§n² k·dov§n² molekul rRNA a tRNA, neboŠ transport vysoce 

nabitĨch ŚetŊzcŢ nukleotidŢ pŚes mitochondri§ln² membr§ny je obt²ģnĨ. Ale na z§kladŊ 

pozorov§n² pŚenosu polynukleotidŢ u rostlin a kvasinek, byl i tento dŢvod zachov§n² 

k·dov§n² zam²tnut. SouļasnŊ nemŢģe platit pŚedpoklad, ģe mitochondri§ln² genom byl 

redukov§n z pŢvodn²ho obsahu bunŊļn®ho symbionta, z kter®ho se mitochondrie 

vyvinuly, v nejvyġġ² moģn® m²Śe, protoģe u mnohĨch rostlin a hub se vyskytuj² introny, 

repetitivn² oblasti a oblasti bez funkļn²ho vĨznamu. 

Mitochondri§lnŊ k·dovan® proteiny jsou souļ§st² 4 komplexŢ: nd1aģ nd6 a nd4L z 

komplexu I, cyt b z komplexu III, 3 podjednotky cytochrom c oxid§zy z komplexu IV a 

2 ATP synt§zy z komplexu V 
[21]

. Tyto proteiny se ¼ļastn² transportu elektronŢ a 

oxidativn² fosforylace. Obr. 1.4 zn§zorŔuje rozloģen² genŢ na lidsk® mtDNA. Toto 

rozloģen² se mŢģe u rŢznĨch organismŢ liġit. U ryb, obojģiveln²kŢ a savcŢ je poŚad² 

genŢ konzervovan®; u plazŢ a pt§kŢ toto uspoŚ§d§n² platit nemus² 
[22]

. AnalĨza 

uspoŚ§d§n² mitochondri§ln²ch genŢ mŢģe slouģit k fylogenetickĨm ¼ļelŢm. 
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Obr. 1.4 Schematick® uspoŚ§d§n² genŢ na lidsk® mitochondri§ln² DNA 
[17]

. 

KromŊ k·duj²c²ch ¼sekŢ obsahuje mtDNA jeġtŊ nek·duj²c² ļ§st, tzv. D-loop, kter§ 

obsahuje konzervovan® regiony replikaļn²ch poļ§tkŢ a promotorŢ a variabiln² ¼seky, 

kter® jsou rŢzn® i v r§mci jedincŢ jednoho druhu. D²ky geneticky nemŊnn®mu obsahu 

mtDNA je jednoduch® urļit u novŊ sekvenovan® DNA metazo² otevŚen® ļtec² r§mce. 

Na druhou stranu je potŚeba Ś²ci, ģe i bl²zce pŚ²buzn® skupiny organismŢ maj² samotn® 

sekvence k·duj²c² peptidy natolik zmŊnŊn®, ģe je nelze pouģ²t jako sondy k jednoznaļn® 

identifikaci podobnĨch sekvenc² ļi transkriptŢ u jinĨch organismŢ. Mitochondri§ln² 

DNA podl®h§ vŊtġ² mutaļn² rychlosti neģ jadern§ DNA. 

D²ky vysok®mu poļtu mutac² v mtDNA se pŚedpokl§dalo, ģe mitochondrie nemaj² 

opravn® mechanismy. Avġak byly pozorov§ny podobn® mechanismy opravy poġkozen² 

zpŢsoben® oxidativn²m stresem jako v jadern® DNA 
[23],[24]

. Takt®ģ byla pozorov§na 

oprava mismatch mutac², coģ jsou z§mŊnn® mutace za jinĨ typ nukleotidu 
[25]

. 

Jelikoģ je mtDNA velmi kompaktn², nen² pŚed kaģdĨm genem pŚ²tomen ¼sek 

promotoru transkripce. Konkr®tnŊ u ļlovŊka, transkripce zaļ²n§ v m²stŊ D-loop, kde 

jsou dva nepŚekrĨvaj²c² se promotory vzd§len® od sebe pŚibliģnŊ 150 bp. Jeden 

promotor je urļen pro vl§kno k·duj²c² v²ce mRNA (HSP) a druhĨ pro vl§kno k·duj²c² 

m®nŊ mRNA (LSP) a funguj² nez§visle na sobŊ. Od LSP vznik§ jeden dlouhĨ transkript 
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obsahuj²c² osm tRNA a mRNA pro podjednotku proteinu NAD6. V HSP jsou dvŊ 

iniciaļn² m²sta transkripce. Z prv®ho vznik§ transkript obsahuj²c² tRNA pro fenylalanin 

a valin a dvŊ rRNA. Tento transkript vznik§ nŊkolikan§sobnŊ ļastŊji neģ ostatn², aby se 

zajistilo dostateļn® mnoģstv² syntetizovanĨch rRNA dŢleģitĨch pro translaci. DruhĨ typ 

transkriptu pŚekrĨv§ ten prvn² a obsahuje vġechny zbyl® tRNA a mRNA 
[26]

. Funkce D-

loop je u vġech obratlovcŢ konzervov§na, ale rŢzn® ļ§sti t®to oblasti se velmi liġ² 

v poŚad² nukleotidŢ. U jinĨch skupin organismŢ je struktura D-loop rozd²ln§. 

Vznikl® dlouh® transkripty je potŚeba rozdŊlit na jednotliv® rRNA, tRNA a mRNA. 

PŚesnĨ charakter tohoto procesu jeġtŊ nen² plnŊ zn§m. Proces translace z 13 mRNA do 

proteinŢ je ļ§steļnŊ podobnĨ procesu v prokaryotickĨch buŔk§ch, m§ vġak i sv§ 

specifika. Mitochondrie maj² ļ§steļnŊ jinĨ genetickĨ k·d neģ jadern§ DNA. PŚedevġ²m 

jsou zde jin® terminaļn² kodony neģ standartn² UAA a UAG. Jako iniciaļn² kodon 

nemus² vģdy slouģit jen AUG. Nelze vġak genetickĨ k·d mitochondri² generalizovat, 

protoģe je druhovŊ specifickĨ. Tab. 1.3 shrnuje nŊkter® kodonov® zmŊny u 

nejprostudovanŊjġ²ch organismŢ. 

Tab. 1.3 ZmŊny v mitochondri§ln²m genetick®m k·du nŊkterĨch organismŢ 
[17]

. 

Kodon 

Standardn² 

k·d Savci Drosophila Kvasinky Rostliny 

UGA STOP Trp Trp Trp STOP 

AGA, AGG Arg STOP Ser Arg Arg 

AUA Ile Met Met Met Ile 

AUU Ile Met Met Met Ile 

CUU, CUC Leu Leu Leu Thr Leu 

CUA, CUG Leu Leu Leu Thr Leu 

 

Aļkoliv genetickĨ k·d m§ 64 kodonŢ, mtDNA k·duje pouze 22 tRNA, tud²ģ by 

kaģd§ z tŊchto tRNA mŊla bĨt schopna rozpoznat vġechny kodony z dan® ļtyŚ-

kodonov® rodiny. NapŚ²klad u metazo² existuje jedin§ tRNA pro metionin (formyl-

metionin) s antikodonem CAU (kodon AUG), kterĨ vġak mus² bĨt schopen rozpoznat i 

ostatn² kodony z rodiny AUN ale i ostatn² start kodony UUG, GUG a GUU. 
[17],[27]

 

Mitochondri§ln² genom je popul§rn²m markerem molekul§rn² diverzity v rŢznĨch 

oblastech jako je populaļn² biologie 
[28],[29]

, fylogenetika 
[30]

, fylogeografie 
[31]

 a 

molekul§rn² ekologie. Popularita plyne z jednoduch® extrakce mtDNA z buŔky, absence 

intronŢ, mal®ho poļtu inzerc² a delec², a pŚedevġ²m kr§tkost a jednoduchost tohoto 

genomu 
[32]

. Vyuģit² mitochondri§ln²ho genomu k urļen² molekul§rn² diverzity je 

zaloģeno na tŚech pŚedpokladech, kter® jsou vġak v souļasn® dobŊ podrobov§ny znaļn® 

diskuzi 
[30],[33]

. 

Prvn²m pŚedpokladem je klonalita, kter§ Ś²k§, ģe mtDNA je pŚed§v§na pouze po 

mateŚsk® linii a veġker§ mtDNA od otce je zniļena ve velmi kr§tk®m ļase po oplodnŊn² 

vaj²ļka. Souļ§st² pŚedpokladu je tak® nerekombinaļn² charakter mtDNA (vyjma hub a 

rostlin) 
[34],[35],[36]

. Avġak jiģ bylo pozorov§no mnoģstv² vĨjimek jak rekombinace, tak 
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zachov§n² otcovsk® DNA 
[37],[38],[39],[40]

. Omezen§ platnost klonality tedy mus² bĨt br§na 

v potaz pŚi interpretaci genealogickĨch vazeb mezi druhy vzeġlĨch z analĨzy 

mitochondri§ln²ho genomu. 

Neutr§ln² mutace nebo mutace m²rnŊ deleļn²ho charakteru jsou druhĨm 

pŚedpokladem. Adaptaļn² mutace byly povaģov§ny za velmi vz§cn® 
[41]

. Modern² 

vĨzkum odhalil, ģe tento pŚedpoklad je tak® znaļnŊ omezenĨ 
[42],[43],[44]

.  

TŚet²m pŚedpokladem je konstantn² evoluļn² rychlost. PŚed rokem 1979 se myslelo, 

ģe mitochondri§ln² DNA m§ n²zkou evoluļn² rychlost (menġ² neģ jadern§ DNA), aby 

zŢstala zachov§na konzervovanost a funkļnost k·dovanĨch proteinŢ 
[45]

. Bylo vġak 

prok§z§no, ģe mitochondri§ln² DNA mutuje rychleji neģ jadern§, coģ je pravdŊpodobnŊ 

dŢsledek vŊtġ²ho oxidativn²ho stresu zpŢsoben®ho funkc² mitochondri² 
[46],[47],[48]

. 

I pŚes omezenou platnost klonality, neutrality mutac² a konstantn² evoluļn² rychlosti, 

je mtDNA st§le pouģ²van§ v mnoģstv² rŢznĨch studi²ch. NapŚ²klad pŚi identifikaci 

souļasnŊ ģij²c²ch organismŢ nepŚedstavuje omezen§ platnost vĨġe popsanĨch 

pŚedpokladŢ z§vaģnĨ probl®m. V souļasnosti je popul§rn² DNA barcoding pouģ²vaj²c² 

k identifikaci organismŢ ļ§st mtDNA (viz kapitola 2.2). 
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2 MOLEKULĆRNĉ FYLOGENETIKA 

Molekul§rn² fylogenetika (ļi molekul§rn² systematika) je modern² vŊdn² obor, kterĨ se 

prostŚednictv²m molekul§rn²ch znakŢ, jako jsou DNA ļi RNA sekvence a proteiny, 

snaģ² identifikovat druhy organismŢ, vysvŊtlit evoluļn² vztahy mezi organismy a tak® 

organismy taxonomicky klasifikovat. 

Na Zemi existuje obrovskĨ poļet druhŢ organismŢ a to pŚedevġ²m prokaryotickĨch. 

Je tŊģko odhadnuteln®, kolik druhŢ bakteri² se na Zemi vyskytuje, zvl§ġtŊ vezmeme-li 

v ¼vahu, ģe bakterie maj² velkou schopnost adaptace a velkou evoluļn² rychlost. Je tak® 

sloģit® urļit, co uģ je a co jeġtŊ nen² znakem nov®ho druhu bakterie. Naproti tomu, 

odhad poļtu druhŢ eukaryotickĨch organismŢ se s kaģdĨm rokem zpŚesŔuje. ĠirokĨ 

interval 3 ï 100 milionŢ druhŢ byl v roce 2011 z¼ģen na 8,7 mil. Ñ 1,3 mil. 
[49]

. Z tohoto 

poļtu se odhaduje, ģe 86 % suchozemskĨch a aģ 91 % moŚskĨch ģivoļichŢ jeġtŊ nebylo 

pops§no (z vŊtġ² ļ§sti jde o organismy bezobratl®). Je to v²ce neģ 250 let, co ġv®dskĨ 

biolog a l®kaŚ Carl Linn® pŚedstavil syst®m tŚ²dŊn² a nomenklatury organismŢ a 

povaģuje se za otce modern² taxonomie ļi systematiky. Od t® doby vġak bylo pops§no a 

zatŚ²dŊno pouze okolo 1,2 milionu organismŢ. 

BiologickĨ druh je souborem populac² jedincŢ, kteŚ² maj² shodn® morfologick®, 

etologick®, ekologick® a pŚedevġ²m genetick® vlastnosti. SouļasnŊ jsou tyto vlastnosti 

odliġn® od vlastnost² ostatn²ch druhŢ. Druh tak® mus² m²t soubor vlastnost², podle 

kterĨch doch§z² k urļov§n² reprodukļn²ho partnera v r§mci druhu, a tak® soubor 

vlastnost², kter® znemoģŔuj² rozmnoģen² s jinĨmi druhy (neuvaģujme mezidruhovou 

hybridizaci, kdy jsou potomci vŊtġinou steriln² ļi m§lo ģivotaschopn²). Jelikoģ evoluce 

druhŢ prob²h§ st§le, existuj² i nyn² pŚechodn® druhy, jejichģ vlastnosti jeġtŊ nejsou od 

pŚedka plnŊ separovan®; pŚedevġ²m jde o vlastnosti reprodukļn². Tak® existuj² druhy, 

kter® jsou morfologicky shodn®, ale v ostatn²ch vlastnostech jsou rozd²ln®. Tyto druhy 

se oznaļuj² jako kryptick® a jsou odhaliteln® pŚedevġ²m analĨzou molekul§rn²ch znakŢ. 
[50]

 

VĨġe zm²nŊn§ definice druhu odpov²d§ realistick®mu pojet² druhu. Existuje vġak 

jeġtŊ nominalistick® pojet² druhŢ, kter® Ś²k§, ģe re§lnŊ existuj² pouze jedinci, mezi nimiģ 

je pŚirozen§ variabilita, a ostr§ hranice mezi druhy je umŊle vytvoŚen§. 
[51]

 

Klasick§ taxonomie zaloģen§ na morfologickĨch, behavior§ln²ch a 

environment§ln²ch znac²ch se potĨk§ s nŊkolika z§kladn²mi probl®my. Ke klasifikaci 

organismŢ do druhŢ je potŚeba znal®ho odborn²ka; automatick§ analĨza nen² moģn§. 

Vzhledem k ġ²Śi a diverzitŊ rostlinn® i ģivoļiġn® Ś²ġe je potŚeba ¼zce specializovanĨch 

taxonomŢ. Klasick§ taxonomie se pŚedevġ²m op²r§ o morfologick® znaky, u kterĨch je 

vġak velmi obt²ģn® urļit hranice mezi jednotlivĨmi znaky tak, aby pŚesnŊ vymezily 

jednotliv® druhy. D§le jsme tak® omezeni mnoģstv²m znakŢ, kter® mŢģeme zkoumat, 

nebo tak® pohlavn²m dimorfismem, morfologickĨmi odliġnosti larv§ln²ch stadi² apod. 

Oproti molekul§rn²m znakŢm, kter® maj² pŚev§ģnŊ kvalitativn² charakter (napŚ. ģe v 
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proteinu je na pozici 5 valin), jsou morfologick® znaky sp²ġe kvantitativn² (napŚ. poļet 

ġupin kolem oļ²) nebo pravdŊpodobnostn² ļi Ăfuzzyñ (napŚ. asi o tŚetinu vŊtġ² ļeln² 

vĨrŢstek). 

Molekul§rn² fylogenetika pracuje s molekul§rn²mi znaky, kterĨch je moģn® z²skat 

obrovsk® mnoģstv² v z§vislosti na velikosti genomu a proteomu organismŢ. K analĨze 

nen² potŚeba cel®ho nepoġkozen®ho organismu; teoreticky postaļ² jedin§ buŔka. 

Molekul§rn² fylogenetika je tak® schopn§ urļit pŚ²buznosti i mezi velmi odliġnĨmi 

organismy, i kdyģ vĨsledky nemus² bĨt vģdy spr§vn®. U molekul§rn²ch znakŢ nen² 

potŚeba stanovovat jejich relativn² v§hu k urļen² fylogenetick® pŚ²buznosti druhŢ. 

Vz§jemn® v§ģen² znakŢ je kl²ļov® pro klasickou taxonomii a z§sadnŊ ovlivŔuje 

vĨsledky; pŚitom jde o subjektivn² proces. Pro molekul§rn² znaky stanoven² vah buŅ 

¼plnŊ odpad§, nebo je jejich stanoven² provedeno na z§kladŊ nŊjak® pŚesnŊ vymezen® 

metodiky ļi algoritmu. 
[51] 

Dalġ²m probl®mem, se kterĨm se potĨk§ taxonomie zaloģen§ na morfologickĨch 

znac²ch, je konvergentn² a paraleln² evoluce zpŢsoben§ podobnĨmi ļi stejnĨmi 

selekļn²mi tlaky pŢsob²c²mi na vz§jemnŊ nepŚ²buzn® organismy, coģ vede ke vzniku 

podobnĨch morfologickĨch znakŢ. Pomoc² molekul§rn²ch znakŢ je moģn® homologn², 

paraleln² a konvergentn² znaky od sebe odliġit. Aļkoli m§ klasick§ taxonomie mnoģstv² 

nevĨhod nelze ji plnŊ nahradit molekul§rn² fylogenetikou, napŚ²klad pŚi studiu 

anageneze (zmŊny fenotypovĨch vlastnost² v r§mci vĨvojov® linie ļi taxonu).  

Fylogenetick§ analĨza zaloģen§ na jednom molekul§rn²m znaku (jednolokusov§), 

napŚ. jednom genu, mŢģe dobŚe popsat fylogenezi dan®ho genu, nemus² to vġak bĨt plnŊ 

v souladu s fylogenez² organismŢ. Ļastou pŚ²ļinnou je horizont§ln² mezidruhovĨ pŚenos 

tĨkaj²c² se enzym-k·duj²c²ch genŢ u prokaryot a jednobunŊļnĨch eukaryot. Nebo tak® 

vertik§ln² mezidruhovĨ pŚenos polymorfismu, kdy pro danĨ gen existuje nŊkolik alel, 

jejichģ vz§jemn§ divergence nen² v souladu s ļasovĨm vĨvojem jejich speciace. 

Jedn²m z prvn²ch vŊdcŢ, kterĨ pouģil molekul§rn² znaky k urļen² pŚ²buznosti 

organismŢ, byl George H. F. Nuttall. Ve sv® publikaci z roku 1904 ĂBlood Immunity 

and Blood Relationship: A Demonstration of Certain Blood-Relationships Amongst 

Animals by Means of the Precipitin Test for Bloodñ uvedl vĨsledky sv® studie 

pŚ²buznosti ģivoļiġnĨch druhŢ na z§kladŊ mŊŚen² mnoģstv² proteinov®ho sedimentu pŚi 

pŚid§n² krevn²ho antis®ra jednoho organismu do krevn²ho s®ra jin®ho organismu. 

Z pokusŢ vyvodil, ģe ļ²m jsou si organismy vĨvojovŊ bliģġ², t²m je pŚipraven® antis®rum 

referenļn²ho organismu reaktivnŊjġ² v s®rech nejpŚ²buznŊjġ²ch organismŢ. Mimo jin® 

dospŊl i k vĨsledku, ģe modern² ļlovŊk si je pŚ²buznŊjġ² s hominidy Star®ho svŊta neģ 

Nov®ho svŊta. 
[52] 

 

 



 24 

2.1 FYLOGENETICK£ A KLASIFIKAĻNĉ METODY 

Molekul§rnŊ-biologick® metody poskytuj² data dvoj²ho druhu: znakov§ a distanļn². 

Znakov§ data jsou kvalitativn² i kvantitativn²; nesou informaci o vlastnostech a stavech 

dan®ho zkouman®ho znaku (napŚ. vĨskyt aminokyseliny na urļit® pozici, nebo d®lka 

fragmentu z elektrofor®zy). Naproti tomu distanļn² data pouze urļuj² m²ru rozd²lnosti 

mezi znaky, nelze z nich urļit konkr®tn² stav/hodnotu znakŢ. 

Z molekul§rn²ch dat lze odhadnout evoluļn² vztahy mezi druhy organismŢ, tj. 

vytvoŚit hypot®zu o jejich pŚ²buznosti. Prim§rnŊ se vyuģ²vaj² znaky ģij²c²ch organismŢ; 

klasick§ taxonomie mŢģe zahrnout i informace z fosiln²ch n§lezŢ, z kterĨch se 

molekul§rn² znaky z²sk§vaj² velmi obt²ģnŊ. Fylogenetika vyhodnocuje podobnosti 

znakŢ. 

Spoleļn® znaky nŊkolika druhŢ zdŊdŊn® od nejbliģġ²ho spoleļn®ho pŚedka se 

nazĨvaj² homologick® znaky. Homoplazick® znaky jsou podobnosti mezi druhy, kter® 

vznikly nez§visle a nesd²l² je jejich nejbliģġ² spoleļnĨ pŚedek. D§le se podobnosti znakŢ 

dŊl² na paraleln², konvergentn², analogick® a reverzn². Paraleln² podobnost znakŢ vznik§ 

u bl²zce pŚ²buznĨch druhŢ, tuto podobnost vġak nesd²l² jejich spoleļnĨ pŚedek. 

Konvergentn² podobnost vznik§ mezi druhy nez§visle na existenci spoleļn®ho pŚedka. 

Analogick§ podobnost m§ pŢvod napŚ. ve vykon§v§n² stejn® funkce (podobnĨ tvar tŊla 

tuļŔ§kŢ a ploutvonoģcŢ). Reverzn² podobnost znamen§, ģe znaky potomkŢ pŚipom²naj² 

znaky vzd§len®ho pŚedka. Homoplazick® podobnosti jsou pro fylogenetiku m§lo 

informativn² ļi rovnou zav§dŊj²c². Rozliġen² typu analyzovan®ho znaku patŚ² mezi 

kl²ļovĨ probl®m fylogenetiky. Obr. 2.1 zn§zorŔuje nŊkter® typy podobnost². 

 

Obr. 2.1 Dendrogram zobrazuj²c² paraleln², konvergentn² a homologn² podobnost. 

Fylogenetick® metody, napŚ. metoda maxim§ln² ¼spornosti (parsimonie) a metoda 

maxim§ln² vŊrohodnosti (likelihood), pracuj² pouze s molekul§rn²mi daty znakovĨmi; 

vŊtġina ostatn²ch metod pracuje s daty distanļn²mi. Vġechna znakov§ data je moģn® 

pŚev®st na distanļn², naopak to vġak moģn® nen². 
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V souļasnosti se k fylogenetick® rekonstrukci pouģ²vaj² sekvence DNA, RNA a 

proteinŢ. Jelikoģ v tŊchto sekvenc²ch doch§z² k mutac²m, mus²me br§t v potaz jejich 

vliv. K mutac²m nedoch§z² ve vġech m²stech DNA sekvence se stejnou ļetnost², rŢzn® 

druhy mutac² maj² rŢznou pravdŊpodobnost a tak® se budou tyto mutace rŢznŊ 

fylogeneticky fixovat v populaci. Ve fylogenetice se ve spojitosti s distanļn²mi 

metodami pouģ²v§ Śada evoluļn²ch modelŢ, ale pŚedevġ²m je potŚeba nejprve sekvence 

navz§jem zarovnat. 

2.1.1 ZAROVNĆVĆNĉ SEKVENCĉ 

Nukleotidov® nebo aminokyselinov® sekvence je nutn® pŚed konstrukc² fylogenetick®ho 

stromu zarovnat. Zarovn§n² sekvenc² zajist², ģe budou porovn§v§ny odpov²daj²c² si ļ§sti 

sekvenc². Toto pŚedzpracov§n² sekvenc² je zcela kl²ļov® pro vŊtġinu bioinformatickĨch 

analĨz.  

Existuj² dvŊ z§kladn² metody zarovn§v§n² - glob§ln² a lok§ln². Oba druhy metod 

hledaj² v porovn§van®m p§ru sekvenc² podobnosti, stejn® nebo maxim§lnŊ podobn® 

nukleotidy/aminokyseliny jsou zarovn§ny pod sebe, inzerce a delece jsou v zarovn§n² 

zn§zornŊn® mezerami v jedn® ļi druh® sekvenci. Glob§ln² zarovn§n² hled§ podobnosti 

po cel® d®lce sekvenc², a je proto vhodnŊjġ² pro sekvence podobnĨch d®lek. VĨsledkem 

jsou dvŊ zarovnan® sekvence stejnĨch d®lek. Lok§ln² zarovn§n² vyhled§ pouze 

nejpodobnŊjġ² ļ§st sekvenc², tud²ģ ho lze vyuģ²t tam, kde je jedna sekvence vĨraznŊ 

kratġ². VĨsledkem jsou dvŊ zarovnan® sekvence ne nutnŊ stejnĨch d®lek. 
[53]

 

Pro zarovn§v§n² je nutn® definovat sk·rovac² syst®m, kterĨ bude ohodnocovat 

jednotliv® p§rov® shody ļi neshody mezi sekvencemi. K tomu slouģ² substituļn² matice, 

kter§ vyjadŚuje m²ru pravdŊpodobnosti zmŊny nukleotidu nebo aminokyseliny na jinĨ 

nukleotid ļi aminokyselinu. V substituļn² matici je tak® vyj§dŚena p§rov§ shoda, 

vŊtġinou vĨraznŊ vyġġ² hodnotou neģ u neshodnĨch p§rŢ. KaģdĨ znak (nukleotid nebo 

aminokyselina) mŢģe bĨt bŊhem ļasu na dan® pozici v sekvenci nahrazen jinĨm. 

PravdŊpodobnosti substituce nejsou pro vġechny znaky stejn®. NapŚ. hydrofiln² arginin 

mŢģe s vŊtġ² pravdŊpodobnost² zmutovat na takt®ģ hydrofiln² glutamin neģ na 

hydrofobn² leucin. V pŚ²padŊ aminokyselin, m§ na pravdŊpodobnost substituce vliv 

degenerativn² vlastnost DNA k·du, kterĨ pŚekl§d§ podobn® kod·ny do podobnĨch 

aminokyselin. 
[54]

 

U nukleotidŢ nejsou substituļn² matice nutnost², postaļuje ohodnocen² shodn®ho 

p§ru nukleotidŢ vŊtġ² hodnotou neģ neshodn®ho p§ru a inzerce/delece maj² hodnotu 

nejmenġ². NejļastŊji se pouģ²v§ matice NUC.4.4, kter§ shodn®mu p§ru d§v§ hodnotu 5 a 

neshodn®mu p§ru hodnotu -4. Naproti tomu u aminokyselinovĨch sekvenc² je volba 

substituļn² matice kl²ļov§ pro spr§vnĨ vĨsledek zarovn§n². Pro aminokyseliny se 

vŊtġinou pouģ²vaj² dva druhy substituļn²ch matic: PAM a BLOSUM (viz d§le). 

Matice PAM (Point Accepted Mutation nebo Percent Accepted Mutation) byla 

odvozena Margaret Dayhoffovou v roce 1970. Z§kladn² matice PAM1 vych§z² z 



 26 

pŚedpokladu, ģe za danĨ ļasovĨ ¼sek dojde v sekvenci ke zmŊnŊ 1 % aminokyselin. 

Tato matice byla vytvoŚena ze souboru glob§lnŊ zarovnanĨch sekvenc² s podobnost² 

>85 % a vych§z² z empirick®ho stanoven² frekvence jednotlivĨch substituc². Dalġ² 

matice PAM vznikaj² n§soben²m PAM1 se sebou. Nejvyġġ² je PAM250 = PAM1
250

, 

kter§ vyjadŚuje, ģe za ļasovĨ ¼sek dojde ke 250 mutac²m v sekvenci o 100 

aminokyselin§ch, tj. nŊkter§ pozice podl®h§ v²cen§sobn® substituci. Matice PAM s 

vysokĨm ļ²slem se pouģ²vaj² pro zarovn§v§n² v²ce rozd²lnĨch sekvenc². 
[55],[56]

 

Matice BLOSUM (BLOcks amino-acid SUbstitution Matrix) byla odvozena v roce 

1992 z lok§lnŊ zarovnanĨch evoluļnŊ vzd§lenĨch sekvenc². Ļ²slo matice ud§v§ 

podobnost blokŢ. BLOSUM62 byla vytvoŚena z blokŢ s 62% podobnost². Ļ²m vyġġ² 

ļ²slo matice, t²m podobnŊjġ² sekvence pomoc² matice zarovn§v§me. 
[57],[58],[59]

 

Z§kladn²m algoritmem pro glob§ln² zarovn§n² je NeedlemanŢv-WunschŢv 

dynamickĨ algoritmus, kterĨ poļ²t§ matici ohodnocen² kaģd®ho p§ru 

nukleotidŢ/aminokyselin. N§sledn® zpŊtn® trasov§n² v matici nalezne zarovn§n² s 

maxim§ln²m sk·re. Algoritmus nalezne nejlepġ² moģn® zarovn§n² dle pouģit® 

substituļn² matice a penalizace mezery (inzerce/delece). 
[60],[61]

 

Pro lok§ln² zarovn§n² je z§kladem SmithŢv-WatermanŢv algoritmus, kterĨ se od 

Needlemanova-Wunschova algoritmu liġ² jen v nŊkolika bodech. V sekvenc²ch nalezne 

pouze ¼sek s maxim§ln²m sk·re 
[62]

. Princip lok§ln²ho zarovn§n² byl pak pouģit i pro 

z§kladn² techniky v²cen§sobn®ho zarovn§v§n², tj. souļasn®ho zarovn§v§n² tŚ² a v²ce 

sekvenc². 
[63],[64],[65]

 

2.1.2 ALGORITMUS BLAST 

V souļasnosti pravdŊpodobnŊ nejpouģ²vanŊjġ²m algoritmem pro zarovn§v§n² je BLAST 

(Basic Local Alignment Search Tool), kterĨ patŚ² do rodiny lok§lnŊ zarovn§vac²ch 

algoritmŢ. Tento algoritmus a jeho rŢzn® vylepġen® verze pŚedevġ²m slouģ² k 

vyhled§v§n² homologn²ch sekvenc² v datab§z²ch na z§kladŊ lok§ln²ch podobnost² a 

jejich statistickĨch vĨznamnost². 
[66],[67]

 

BLAST na rozd²l od Needlemanova-Wunchova a Smithova-Watermanova algoritmu 

vyuģ²v§ heuristick®ho pŚ²stupu, na jehoģ z§kladŊ nedoch§z² k porovn§v§n² kaģd®ho 

znaku sekvence s kaģdĨm, ale m²sto toho se nejprve porovn§vaj² kr§tk® subsekvence, 

tzv. slova, kter§ pak tvoŚ² j§dra zarovn§n². Pokud je ke slovu v datab§zi sekvenc² 

nalezena shoda s hodnotou sk·re nad zadanĨm prahem T, prodluģuje se zarovn§n² od 

j§dra v obou smŊrech. 

Prvn²m krokem algoritmu je rozdŊlen² zadan® sekvence na slova o zadan® d®lce. 

Standardn² d®lka slova jsou tŚi znaky. Slova jsou ze sekvence vytvoŚena v posuvn®m 

oknŊ, napŚ. prvn² slovo je tvoŚeno prvn²m aģ tŚet²m znakem, druh® slovo je tvoŚeno 

druhĨm aģ ļtvrtĨm znakem atd. Pro kaģd® slovo se n§slednŊ hled§ shoda v datab§zi 

sekvenc². Jako j§dro pro prodluģov§n² zarovn§n² se vezmou pouze ty shody, jejichģ 

sk·re je vyġġ² neģ zadan§ hodnota T, v pŚ²padŊ nukleotidŢ se pouģ²v§ ¼pln§ shoda slova. 
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Sk·rov§n² je d§no volbou substituļn² matice. K j§dru zarovn§n² jsou v obou smŊrech 

pŚid§v§ny dalġ² znaky, dokud hodnota sk·re nenabude lok§ln² maxim§ln² hodnoty, ļi 

sk·re nepoklesne o X. Pokud m§ prodlouģen® zarovn§n² sk·re vyġġ² neģ je zadan§ 

mezn² hodnota S, pak je toto zarovn§n² souļ§st² vĨsledku vyhled§v§n². 

N²ģe je pŚ²klad principu algoritmu BLAST pro sekvenci nukleotidŢ, sk·rovac² 

parametry: shoda 5, neshoda -4. 

hledan§ sekvence ATTAGACAG 

knihovna slov W = 3 ATT, TTA, TAG, AGA, ACA, CAG 

pŚ²klad j§dra            TTA 

porovn§van§ sekvence GCGATTAGCCT 

prodluģov§n² zarovn§n²         ATTAG                     sk·re 25 

 GCGATTAGCCT 

         ATTAGA                  sk·re 21 

 GCGATTAGCCT 

vĨsledek s max. sk·re         ATTAGAC               sk·re 26 

 GCGATTAGCCT 

 

Pro kaģd® nalezen® zarovn§n² se sk·re nad S je vyhodnocena e-value, coģ je hodnota 

vyjadŚuj²c² poļet moģnĨch n§hodnĨch vĨsledkŢ se stejnĨm sk·rem v datab§zi. Ļ²m v²ce 

se e-value bl²ģ² hodnotŊ 0, t²m je ġance n§hodn® shody menġ² a zarovn§n² je tud²ģ 

pravdŊpodobnŊji spr§vn® = kvalitnŊjġ². 

Datab§ze GenBank pod spr§vou NCBI (National Center for Biotechnology 

Information) pouģ²v§ BLAST jako standardn² n§stroj k vyhled§v§n² nukleotidovĨch i 

proteinovĨch sekvenc². VĨsledkem vyhled§v§n² je list sekvenc² s nejvyġġ²m dosaģenĨm 

sk·rem a nejniģġ² hodnotou e-value. 

2.1.3 EVOLUĻNĉ MODELY 

Evoluļn² modely se pouģ²vaj² ke korekci v²cen§sobnĨch, zpŊtnĨch, paraleln²ch a 

konvergentn²ch mutac² v sekvenc²ch DNA, kter® se n§slednŊ podrob² fylogenetick® 

analĨze. V nŊkterĨch pŚ²padech, kdy jsou si sekvence velmi podobn®, nen² ani potŚeba 

pouģ²t evoluļn² model a poļ²t§ se pouze se vzd§lenostmi vypoļ²tanĨmi jako pod²l poļtu 

rozd²lŢ mezi zarovnanĨmi sekvencemi ku jejich d®lce (p-distance), coģ je hodnota: 

L

n
p d= , 

kde nd je poļet rozd²lnĨch znakŢ a L je d®lka zarovnanĨch sekvenc² vļetnŊ 

zarovn§vac²ch mezer. 
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Pouģ²van® evoluļn² modely uvaģuj² dva z§kladn² druhy mutac²: transverze a 

tranzice. Transverzn² mutace je substituce purinov® b§ze za pyrimidinovou a naopak. 

Tranziļn² mutace je substituce purinov® b§ze a purinovou nebo pyrimidinov® b§ze za 

pyrimidinovou. 

Nejjednoduġġ²m ¼ļelnĨm evoluļn²m modelem je JukesŢv-CantorŢv model (JC) 
[68]

. 

Tento model pŚedpokl§d§, ģe vġechny transverzn² i tranziļn² mutace jsou na vġech 

pozic²ch v sekvenci stejnŊ pravdŊpodobn®. Mezi dvŊma sekvencemi pozorujeme p 

rozd²lŢ (substituc², inzerc² nebo delec²) a podle modelu mŢģeme vypoļ²tat 

pravdŊpodobnĨ celkovĨ poļet substituc² K, ke kterĨm doġlo bŊhem vĨvoje sekvenc² od 

jejich oddŊlen² od spoleļn®ho pŚedka: 

ö
÷

õ
æ
ç

å
--= pK

3

4
1ln

4

3
. 

Tento jednoduchĨ model dobŚe popisuje sekvence s malĨm poļtem zmŊn. Pro 

geneticky vzd§lenŊjġ² sekvence (s vŊtġ²m poļtem mutac²) je vhodnŊjġ² pouģ²t nŊkterĨ 

sofistikovanŊjġ² model, kterĨ pŚedpokl§d§ rozd²ln® pravdŊpodobnosti tranzic² a 

transverz². Mezi takov® modely patŚ² dvouparametrickĨ KimurŢv model (K2P), kterĨ 

tranzic²m pŚiŚazuje pravdŊpodobnostn² parametr a a transverz²m parametr b. Jelikoģ je 

transverzn²ch kombinac² dvakr§t v²ce neģ tranziļn²ch je celkov§ hodnota zmŊn rovna 

a+2b (viz Obr. 2.2) 
[69]

. 

A  G 

  

 

C  T 

Obr. 2.2 KimurŢv 2-parametrickĨ model pro tranzice a transverze. 

Dalġ², propracovanŊjġ², modely (napŚ. TamurŢv-NeiŢv) pŚid§vaj² parametry 

zohledŔuj²c² rozd²ln® pravdŊpodobnosti rŢznĨch druhŢ tranzic² a transverz². Do 

dneġn²ch dnŢ vzniklo mnoho rŢznĨch modelŢ zohledŔuj²c²ch rŢzn® vlastnosti rodin 

sekvenc² ļi ļasov® variace evoluļn²ch rychlost². 
[70]

 

2.1.4 DENDROGRAMY A FYLOGENETI CK£ STROMY 

Dendrogram (zjednoduġenŊ strom) je grafickĨm zn§zornŊn²m kladogeneze, tj. zpŢsobu 

rozvŊtvov§n² vĨvojovĨch lini² organismŢ v prŢbŊhu evoluce. Strom je tvoŚen ļarami 

(vŊtvemi), kter® se postupnŊ rozdŊluj² v m²stech zvanĨch uzly aģ do koncovĨch ¼sekŢ 

zvanĨch listy reprezentuj²c²ch jednotliv® druhy. VnitŚn² vŊtve reprezentuj² hypotetick® 

ļi vymŚel® pŚedky druhŢ. Spoleļn®ho pŚedka vġech druhŢ zahrnutĨch do analĨzy 

pŚedstavuje koŚen stromu, coģ je vŊtev, ze kter® se vġechny ostatn² vŊtve oddŊluj². 

D®lky vŊtv² a ¼hly, kter® vŊtve mezi sebou sv²raj², nemaj² ģ§dnou informaļn² hodnotu. 

a 

a 

b b 
b 
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PŚ²klad dendrogramu zn§zorŔuje Obr. 2.3. FylogenetickĨ strom se od dendrogramu liġ² 

t²m, ģe d®lka vŊtv² vyjadŚuje dobu trv§n² druhŢ nebo mnoģstv² evoluļn²ch zmŊn. 

 

Obr. 2.3 Sch®ma dendrogramu. 

NekoŚenovĨ dendrogram zobrazuje pouze vz§jemn® podobnosti mezi druhy bez 

pŚedpokladu spoleļn®ho pŚedka. Tento typ dendrogramu lze vytvoŚit z kaģd®ho 

zakoŚenŊn®ho stromu prostĨm odstranŊn²m koŚene, ale z nezakoŚenŊn®ho stromu nen² 

moģn® jednoduġe vytvoŚit strom zakoŚenŊnĨ, neboŠ nev²me, mezi kterĨmi uzly by se 

koŚen mŊl nach§zet. 

2.1.5 METODY KONSTRUKCE FYL OGENETICKħCH STROMš 

Esenci§ln² souļ§st² molekul§rn² fylogenetiky je tvorba fylogenetickĨch stromŢ, coģ jsou 

diagramy zobrazuj²c² vz§jemnou pŚ²buznost mezi druhy, pŚ²padnŊ v ļasov®m mŊŚ²tku 

zobrazuj² i jejich evoluci. Fylogenetick® stromy jsou vŊtġinou konstruov§ny na z§kladŊ 

analĨzy sekvenc² DNA nebo proteinŢ. K tomuto by se mŊly vĨhradnŊ pouģ²vat 

sekvence z homologn²ch sekvenc², tj. poch§zej²c²ch od spoleļn®ho pŚedka, i kdyģ jejich 

podobnost jiģ mŢģe bĨt mal§. 

C²lem konstrukce fylogenetick®ho stromu je nalezen² nejpravdŊpodobnŊjġ²ho 

sch®matu vĨvoje analyzovanĨch znakŢ/genŢ/druhŢ. MŢģeme postupovat v z§sadŊ 

dvŊma zpŢsoby. Z dat lze sestrojit vġechny moģn® stromy a na z§kladŊ zvolen®ho 

krit®ria optimality n§slednŊ vybrat ten nejv²ce vyhovuj²c². JinĨ pŚ²stup zahrnuje pŚ²mou 

konstrukci jedin®ho stromu na z§kladŊ zvolen®ho vĨpoļetn²ho algoritmu. 

PrvnŊ zmiŔovanĨ pŚ²stup zaloģenĨ na konstrukci vġech pŚ²pustnĨch stromŢ a krit®riu 

optimality je vĨpoļetnŊ velmi n§roļnĨ i pro malĨ poļet sekvenc² (malĨ objem dat) a 

vĨsledkem nemus² bĨt pouze jeden strom nejl®pe vyhovuj²c² krit®riu. V r§mci tohoto 

pŚ²stupu existuj² dvŊ z§kladn² metody: metoda maxim§ln² ¼spornosti (maximum 

parsimony) a metoda maxim§ln² vŊrohodnosti (maximum likelihood). 

Z§kladn² myġlenka metody maxim§ln² ¼spornosti spoļ²v§ v nalezen² takov®ho 

stromu, kterĨ bude popisovat vĨvoj sekvenc² pomoc² co nejmenġ²ho moģn®ho poļtu 

ud§lost². To zahrnuje nalezen² nejmenġ²ho poļtu ud§lost² vedouc²ch ke vġem 

sestrojitelnĨm stromŢm a vĨbŊr takov®ho stromu, kterĨ m§ nejniģġ² poļet ud§lost². Tato 

metoda pracuje se znakovĨmi sekvencemi DNA nebo proteinŢ, kter® mus² bĨt 
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zarovnan®. Existuj² heuristick® pŚ²stupy, na z§kladŊ kterĨch se nŊkter® stromy z analĨzy 

vyluļuj², coģ zrychl² vyhled§v§n² optim§ln²ho stromu. PŚi pouģit² heuristick®ho pŚ²stupu 

vġak neexistuje jistota, ģe vĨsledkem bude opravdu optim§ln² strom. 
[70],[71],[72]

 

Metoda maxim§ln² vŊrohodnosti takt®ģ pracuje se zarovnanĨmi znakovĨmi 

sekvencemi. Tato metoda je zaloģena na statistick®m pŚ²stupu a vĨpoļtu vŊrohodnost² 

vġech moģnĨch stromŢ a jejich d®lek vŊtv² pro vybranĨ evoluļn² model. VŊrohodnost 

vyjadŚuje pravdŊpodobnost, ģe dan§ topologie stromu nejl®pe vysvŊtluje vĨvoj 

pŚedloģenĨch dat. Jako nejvhodnŊjġ² se pak vyb²r§ strom s nejvŊtġ² hodnotou 

vŊrohodnosti. VĨsledky jsou silnŊ z§visl® na zvolen®m evoluļn²m modelu a metoda je 

extr®mnŊ vĨpoļetnŊ n§roļn§. VĨhodou je jej² robustnost. 
[70],[73],[74],[75]

 

DruhĨ pŚ²stup konstrukce jedin®ho stromu nepracuje se sekvencemi jako takovĨmi, 

ale s matic² jejich vz§jemnĨch vzd§lenost². KaģdĨ p§r sekvenc² je zarovn§n a je 

spoļ²t§na jejich vzd§lenost (p-distance), na kterou je jeġtŊ moģn® aplikovat nŊkterĨ 

z evoluļn²ch modelŢ. Kaģd§ vzd§lenost je vlastnŊ odhadem d®lky vŊtve 

nezakoŚenŊn®ho stromu pro dan® dva druhy. M§me tedy soubor takovĨchto 

dvoudruhovĨch stromŢ, z kterĨch se nŊkterou z metod snaģ²me sestrojit jeden n-

druhovĨ strom. Avġak jednotliv® p-distance neodpov²daj² pŚesnŊ d®lk§m vŊtv² 

v koneļn®m n-druhov®m stromu. Koneļn® d®lky vŊtv² stromu nejsou funkc² ļasu, ale 

odr§ģej² m²ru evoluce, tj. mnoģstv² zmŊn, ke kterĨm doġlo bŊhem nespecifikovan®ho 

ļasov®ho ¼seku od separace druhŢ od spoleļn®ho pŚedka. 
[70],[76],[77],[78]

 

Ke konstrukci stromu z distanļn²ch dat se nejļastŊji pouģ²vaj² metody Unweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) 
[79]

 a spojov§n² sousedŢ 

(neighbor-joining) 
[80],[81],[82]

. 

2.2 DNA BARCODING  

2.2.1 ZĆKLADNĉ PRINCIP  

DNA barcoding je pŚ²stup bez jednotn® metodiky, kterĨ se pomoc² kr§tk® sekvence 

DNA organismu snaģ² identifikovat jeho pŚ²sluġnost k jednotliv®mu ģivoļiġn®mu nebo 

rostlinn®mu druhu 
[83]

. Identifikac² druhŢ se rozum² pŚiŚazen² nezn§m®ho vzorku ke 

zn§m®mu a popsan®mu druhu na z§kladŊ shody znakŢ; v pŚ²padŊ DNA barcodingu jde o 

shodu v r§mci sekvence DNA. Ļasto se kromŊ druhov® identifikace pŚiŚazuje k DNA 

barcodingu tak® klasifikace a molekul§rn² taxonomie. Klasifikac² se rozum² tŚ²dŊn² 

souboru jedincŢ do skupin (druhŢ ļi vyġġ²ch taxonomickĨch jednotek) podle sd²len² 

shodnĨch znakŢ. Barcode pŚeloģeno do ļeġtiny znamen§ ļarovĨ k·d, kterĨ se pouģ²v§ 

k jednoznaļn® identifikaci zboģ² nebo objektŢ. DNA barcode sekvence by tedy mŊla 

obdobnŊ jednoznaļnŊ v®st k jedin®mu druhu organismu. Aļkoliv byl tento pŚ²stup zn§m 

uģ dŚ²ve, teprve pr§ce Paula Heberta z roku 2003 
[82]

 odstartovala praktick® realizov§n² 

tohoto pŚ²stupu s vyuģit²m mitochondri§ln² DNA pro ģivoļichy a chloroplastov® DNA 

pro rostliny. Mitochondri§ln² DNA ģivoļichŢ m§ v tomto pŚ²stupu nŊkolik vĨhod a 

pŚedpokl§danĨch vlastnost²: je lehce extrahovateln§ z buŔky, k·duj²c² ¼seky nejsou 
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oddŊleny nek·duj²c²mi ¼seky, inzerce a delece jsou m®nŊ ļetn® neģ substituce, 

substituļn² mutace maj² pŚev§ģnŊ neutr§ln² charakter, DNA se dŊd² po mateŚsk® linii, 

vŊtġinou nedoch§z² k rekombinaci, mutaļn² rychlost mtDNA je nŊkolikan§sobnŊ vŊtġ² 

neģ v jadern® DNA a mŊla by bĨt dostateļn§ na odliġen² i ned§vno separovanĨch druhŢ 

(viz kapitola 1.5). Platnost nŊkterĨch vlastnost², kter® urļuj² mtDNA jako vhodnĨ 

marker molekul§rn² diverzity, je vġak omezen§ 
[30]

. 

Pro ģivoļichy byla v literatuŚe jako univerz§ln² DNA barcode sekvence vybr§na ļ§st 

mitochondri§ln²ho genu coxI (cytochrom c oxid§za podjednotka I, ļasto tak® 

oznaļovan§ jako coI) o pŚibliģn® d®lce 650 bp. Sekvence coxI uloģen® ve veŚejnĨch 

datab§z²ch vġak mohou bĨt o nŊco kratġ² ļi delġ² v z§vislosti na pouģitĨch primerech a 

¼spŊġnosti sekvenace. Tento ¼sek genu byl vybr§n Hebertem jako ĂnejvhodnŊjġ² a 

univerz§ln²ñ 
[82]

, avġak vĨbŊr byl zdŢvodnŊn pouze analĨzou omezen®ho souboru dat a 

hloubkov§ analĨza ostatn²ch ¼sekŢ mtDNA do dneġn²ho dne chyb². Rozd²lnost 

mitochondri§ln²ch genŢ v omezen®m souboru druhŢ metazo² byla sice publikov§na, ale 

nebyla vyhodnocov§na vnitrodruhov§ variabilita 
[84],[85]

. Existuj² vġak i pr§ce zaloģen® 

na jinĨch ļ§stech mtDNA jako nd2 ļi cyt b 
[87]
. Nelze tedy obecnŊ a jednoznaļnŊ Ś²ci, ģe 

¼sek mtDNA coxI je optim§ln² volbou. Pro nŊkter® skupiny organismŢ jako jsou ryby, 

pt§ci, nŊkter® skupiny hmyzu, cox1 skuteļnŊ postaļuje, existuj² vġak skupiny 

organismŢ, jejichģ vnitrodruhov§ variabilita na tomto ¼seku znemoģŔuje jednoznaļnou 

identifikaci (napŚ. obojģiveln²ci 
[88]

). Tak® u rostlin nen² mitochondri§ln² gen coxI 

vhodnĨ, neboŠ je naopak m§lo variabiln², pouģ²vaj² se proto rŢzn® ļ§sti plastidovĨch 

genŢ jako trnH-psbA (pŚedevġ²m pro kvetouc² rostliny 
[89]

) ļi rbcL a matK 
[90]

. Existuje 

Śada v²ce ļi m®nŊ univerz§ln²ch postupŢ pro z²sk§n² DNA barcodingovĨch sekvenc²ch 

pro rŢzn® skupiny organismŢ 
[91]

. 

2.2.2 IDENTIFIKACE  DRUHš 

K identifikaci druhŢ pomoc² DNA barcode sekvenc² se pŚev§ģnŊ pouģ²vaj² distanļn² 

metody, tak jak byly pouģity v prvn² publikaci Paula Heberta 
[86]

 a dalġ²ch n§sleduj²c²ch 

prac²ch, na kterĨch Hebert spolupracoval (napŚ.: 
[92],[93],[94]

). Jeho zpŢsob pŚevzala cel§ 

Śada dalġ²ch autorŢ a dalo by se Ś²ci, ģe v DNA barcodingu pŚevaģuje konzervativnŊ 

tento smŊr. Jedn§ se o vĨpoļet vz§jemnĨch p-distanc² s korekc² nŊkterĨm evoluļn²m 

modelem (nŊjļastŊji KimurŢv dvouparametrickĨ model) a n§sledn® vytv§Śen² 

fylogenetick®ho stromu nejļastŊji metodou spojov§n² sousedŢ. Drtiv§ vŊtġina studi² 

vyuģ²vaj²c² tohoto pŚ²stupu je zaloģena na n§sleduj²c²m sch®matu: 1. sekvenace  skupiny 

organismŢ v urļit® oblasti, kdy je kaģdĨ jedinec morfologicky identifikov§n; 2. 

zpracov§n² DNA barcodingovĨch sekvenc² distanļn² metodou na dendrogram; 3. urļen² 

vnitrodruhov® a mezidruhov® variability; 4. zveŚejnŊn² z²skanĨch sekvenc² ve 

veŚejn® datab§zi. Jde tedy pŚedevġ²m o z²sk§v§n² mnoģstv² dat. 

Tento ġiroce rozġ²ŚenĨ pŚ²stup m§ vġak i svoji skupinu kritikŢ, kteŚ² preferuj² 

znakovŊ-orientovan® metody ļi ¼plnou revizi DNA barcodingu jako celku. Hlavn² vĨtka 

k distanļn²m metod§m plyne z faktu, ģe je nutn® urļit pr§h hodnoty vnitrodruhov® 
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variability, kterĨ bude urļovat, kdy se jeġtŊ jedn§ o stejnĨ druh. Prahov§ distanļn² 

hodnota mus² reflektovat vnitrodruhovou variabilitu a souļasnŊ delimitovat pŚ²buzn® 

druhy 
[95]

. Bohuģel je vnitrodruhov§ variabilita rŢzn§ pro rŢzn® skupiny organismŢ a 

nelze m²t tedy nastavenu jedinou hodnotu a takto orientovan§ identifikace ļasto d§v§ 

nespr§vn® vĨsledky pŚedevġ²m z dŢvodu, ģe se vnitrodruhov§ a mezidruhov§ variabilita 

ļasto pŚekrĨvaj² 
[96],[97],[98],[99]

. Odhl®dneme-li od faktu, ģe se cox1 barcode uk§zal jako 

nepŚ²liġ univerz§ln² a spolehlivĨ, pak mnoz² autoŚi navrhuj² pouģ²vat k identifikaci 

radŊji znakovŊ orientovan® metody, kter® by mŊly bĨt pro identifikaci druhŢ 

spolehlivŊjġ². 
[100],[101],[102],[103]

 

Distanļn² a nŊkter® znakov® pŚ²stupy k DNA barcodingu jsou pŚev§ģnŊ zaloģen® na 

zkonstruov§n² fylogenetick®ho stromu ļi sp²ġe dendrogramu. D²ky sv® velk® mutaļn² 

rychlosti je mtDNA vhodn§ k analĨze druhŢ pŚ²buznĨch skupin organismŢ. U m®nŊ 

pŚ²buznĨch skupin organismŢ doch§z² pr§vŊ d²ky velk® mutaļn² rychlosti k saturaci 

bodovĨch mutac² a t²m k homoplazii mezi mitochondri§ln²mi genomy. DNA 

barcodingov® sekvence samy o sobŊ tedy nemohou slouģit k vytv§Śen² fylogenetickĨch 

hypot®z mezi odliġnĨmi skupinami organismŢ ani ke klasifikaci organismŢ do 

taxonomickĨch skupin. I stromy vytvoŚen® pro jednu skupinu organismŢ jsou m§lo 

robustn² a ļasto obsahuj² chyby
 [104]

. Fylogenetick§ hypot®za zaloģen§ na jednom ¼seku 

mtDNA nen² validn². V analogii to odpov²d§ urļov§n² pŚ²buznosti organismŢ pouze na 

z§kladŊ jedin®ho morfologick®ho znaku. DNA barcoding nemŢģe slouģit k urļov§n² 

fylogeneze druhŢ, mŢģe bĨt pouze pomocnĨm n§strojem. V DNA barcodingu tedy 

nejde o sestavov§n² fylogenetickĨch stromŢ v dan®m slova smyslu, ale jde obecnĨ 

fenogram. 
[105],[106],[107]

 

Je nutn® poznamenat, ģe z jist®ho pohledu je identifikace konkr®tn²ho druhu na 

z§kladŊ analĨzy genetickĨch odliġnost² nemoģn§, neboŠ druh se st§le vyv²j² a tedy 

teoreticky je nemoģn® statistickĨmi parametry definovat dynamickou entitu 
[108]

. 

Z tohoto hlediska selh§v§ v identifikaci druhu kaģd§ metoda. Avġak samotn§ definice 

druhu je nejasn§ a existuje nŊkolik teoretickĨch pojet² druhŢ. DNA barcoding 

pouģ²vaj²c² distanļn² metody je v²cem®nŊ fenetickĨm pŚ²stupem a druh je v tomto 

pŚ²padŊ souborem jedincŢ charakterizovanĨ vnitrodruhovou variabilitou a od dalġ²ch 

souborŢ jedincŢ (druhŢ) je tento druh oddŊlen mezidruhovou variabilitou, kter§ by mŊla 

bĨt nŊkolikan§sobnŊ vŊtġ² neģ vnitrodruhov§ variabilita. Takov®to skupiny jedincŢ 

identifikovan® molekul§rn²mi pŚ²stupy dostaly rŢzn§ jm®na, napŚ. MOTU (Molecular 

Operational Taxonomic Unit) 
[109]

. StriktnŊ vzato DNA barcoding neurļuje pŚ²sluġnost 

vzorku ke druhu, ale jeho pŚ²sluġnost k MOTU. MOTU a druh nejsou synonyma, dokud 

nebude existovat jednoznaļn® propojen² mezi druhem a variabilitou pouģ²van®ho 

molekul§rn²ho znaku. 
[107],[110]

 

KromŊ identifikace druhŢ Hebert navrhl, ģe by DNA barcodingov® sekvence bylo 

moģn® vyuģ²t k nalezen² novĨch druhŢ, pŚedevġ²m tŊch morfologicky kryptickĨch 
[82], 

[111]
. Tato moģn§ aplikace rozv²Śila znaļnou diskuzi. Je moģn® na z§kladŊ cca 650 bp 

dlouh®ho ¼seku sekvence urļit, jestli vzorek patŚ² opravdu nov®mu druhu? NŊkteŚ² 
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autoŚi konstatuj², ģe urļov§n² nov®ho druhu by mŊlo zŢstat v dom®nŊ klasick® 

taxonomie zaloģen® na morfologickĨch, behavior§ln²ch a ekologickĨch znac²ch 

zkombinovanĨch s molekul§rnŊ-biologickĨmi znaky. SamotnĨ kr§tkĨ ¼sek DNA 

nemŢģe m²t dostateļnou vypov²dac² hodnotu k urļen² nov®ho druhu. DNA barcoding 

mŢģe alespoŔ odhalit druhy, kter® jsou potenci§lnŊ nov®; samotn® urļen² by pak bylo 

pŚedmŊtem hlubġ² analĨzy. 
[100],[112]

 

KromŊ distanļn²ch metod, existuje jeġtŊ pŚ²stup znakovĨ, kdy je kaģdĨ druh, nebo 

sp²ġe MOTU, urļen specifickĨmi znaky na urļitĨch pozic²ch v sekvenci. Neporovn§vaj² 

se potom cel® sekvence ale pouze specifick® pozice. Pro znakovou analĨzu DNA 

barcode sekvenc² byl napŚ²klad vyvinut software CAOS (Characteristic Attributes 

Organization System) 
[113]

. ZjednoduġenŊ Śeļeno, CAOS pracuje tak, ģe v souboru 

sekvenc² ve form§tu FASTA nalezne variabiln² znaky (nukleotidy), kter® charakterizuj² 

jednotliv® skupiny jedincŢ (druhŢ). Takto z²skan® charakteristick® znaky jsou pouģity 

jako identifik§tory pro urļen² pŚ²sluġnosti dalġ²ch sekvenc². Tento pŚ²stup se uk§zal bĨt 

na nŊkter®, pro distanļn² metody obt²ģn®, skupiny organismŢ efektivnŊjġ² 
[103]

. PodobnŊ 

jako CAOS pracuje i metoda BLOG (Barcoding with LOGic), kter§ je tak® znakovŊ 

orientovan§ 
[114]

. Pro identifikaci druhŢ se vyzkouġely i dalġ² pŚ²stupy jako je strojov® 

uļen² 
[115]

.  

2.2.3 PRAKTICK£ VYUĢITĉ DNA BARCODINGU  

Aby byl DNA barcoding cennĨm n§strojem, je potŚeba vytvoŚit datab§zi DNA barcode 

sekvenc² vġech organismŢ, kter® byly spr§vnŊ identifikov§ny klasickĨm zpŢsobem 

zahrnuj²c²m morfologick® a dalġ² znaky. Od kaģd®ho organismu by mŊl bĨt 

nashrom§ģdŊn soubor sekvenc² tak, aby se pokryla vnitrodruhov§ diverzita v r§mci 

rŢznĨch populac². SouļasnŊ mus² bĨt stanovena metoda, kterou se budou vzorky 

porovn§vat s datab§zovĨmi druhovĨmi referencemi. Identifikaļn² metoda mus² bĨt 

zaloģena na diagnostickĨch krit®ri²ch, pomoc² kterĨch bude moģn® spolehlivŊ a 

jednoznaļnŊ druhy odliġit. 
[116]

 

Ve svŊtov®m mŊŚ²tku byla vytvoŚena speci§ln² datab§ze The Barcode of Life Data 

Systems (BOLD Systems), kter§ DNA barcodingov® sekvence uchov§v§ i s popisnĨmi 

daty (morfologie, fotografie, geografick® ¼daje, atd.). V souļasnosti obsahuje datab§ze 

4 318 601 z§znamŢ DNA barcode sekvenc² z 245 635 druhŢ bezobratlĨch, obratlovcŢ, 

rostlin a hub 
[117]

 (¼daj k 31. 7. 2015). KromŊ uchov§v§n² z§znamŢ, datab§ze tak® 

poskytuje n§stroj pro identifikaci Ănezn§m®ñ sekvence. T²mto n§strojem je klasickĨ 

algoritmus BLAST, kterĨ v cel® datab§zi vyhled§ sekvence s nejniģġ² hodnotou 

podobnostn²ho sk·re. Avġak ani nejniģġ² hodnota sk·re nemus² urļovat nejbliģġ² 

(nejpŚ²buznŊjġ²) sekvenci 
[118]
, tj. pŚiŚadit nezn§mou sekvenci k druhu. Probl®m tak® 

nast§v§ v pŚ²padŊ, kdy druh, ke kter® nezn§m§ sekvence skuteļnŊ patŚ², jeġtŊ nen² 

v datab§zi zastoupen. 

V BOLD datab§zi je vŊtġina z§znamŢ shrnuta do jednotlivĨch projektŢ dle skupiny 

organismŢ a pŚ²padnŊ lokality sbŊru dat. KaģdĨ projekt m§ v datab§zi svŢj jedineļnĨ 
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p²smennĨ k·d (napŚ. MNCN = Neotropical Birds). KromŊ sekvenc² obsahuj² jednotliv® 

projekty popisn® informace o zastoupenĨch jedinc²ch. Sekvence z vybran®ho projektu 

lze z datab§ze souhrnnŊ z²skat jako soubor ve FASTA form§tu. Ze sekvenc² lze tak® 

vytvoŚit fenogram metodou spojov§n² sousedŢ z distanļn² matice, kdy m§me na vĨbŊr 

z vĨpoļtu samotnĨch p-distanc² ļi aplikac² evoluļn²ho Jukesova-Cantorova modelu a 

dvouparametrick®ho Kimurova modelu. Pro vĨpoļet distanc² je nutn® vybrat algoritmus 

zarovn§n², kterĨch nab²z² datab§zovĨ syst®m nŊkolik. Datab§ze v souļasnosti tak® 

nab²z² (k 31. 7. 2015) pro zvolenĨ projekt vĨpis charakteristickĨch znakŢ pro zvolen® 

taxonomick® skupiny napŚ. rody, tŚ²dy atd. 

Od roku 2003 do poloviny roku 2015 bylo publikov§no pŚes 590 ļasopiseckĨch 

ļl§nkŢ obsahuj²c²ch souslov² ĂDNA barcodeñ v n§zvu a indexovanĨch v datab§zi Web 

of Knowledge. Lze tedy Ś²ci, ģe DNA barcoding je pro svoji jednoduchost ļastĨm 

n§strojem pro vĨzkum. Nutno podotknout, ģe nekritick® pŚej²m§n² Hebertovi metodiky 

analĨzy, mŢģe v®st k dezinterpretaci nŊkterĨch vĨsledkŢ, pŚedevġ²m z dŢvodu, ģe 

zav§dŊj²c² jednoduchost DNA barcodingu pŚil§kala vŊdeck® skupiny bez patŚiļn® 

orientace v oblasti taxonomie 
[116]

. 

Z praktick®ho hlediska se DNA barcoding kromŊ obecn®ho zkoum§n² diverzity 

organismŢ uplatnil v nŊkolika specifiļtŊjġ²ch ¼loh§ch. Jelikoģ je DNA barcoding 

zaloģen na molekul§rn²ch znac²ch, je moģn® ho pouģ²t k identifikaci organismŢ, se 

kterĨmi si klasick§ taxonomie tŊģko porad². Jedn§ se napŚ. o identifikaci organismŢ 

maj²c²ch rozd²ln® morfologie v rŢznĨch ģivotn²ch st§di²ch jako bezobratl² 
[119]

, ryby 
[120]

 

ļi obojģiveln²ci 
[121]

 nebo rozd²ln® morfologie soci§ln²ho hmyzu 
[122]

. DNA barcoding 

take mŢģe pomoci pŚi odhalov§n² bl²zce pŚ²buznĨch a kryptickĨch druhŢ (napŚ.: 
[123],[124],[125]

), i kdyģ v t®to oblasti nelze dŊlat koneļn® z§vŊry bez dalġ² analĨzy jinĨch 

molekul§rn²ch i nemolekul§rn²ch znakŢ. 

DNA barcoding se v dneġn² dobŊ vyuģ²v§ tak® ke kontrole potravin, jako jsou napŚ. 

moŚsk® plody a ryby 
[126],[127]

, nebo k ovŊŚen² sloģen² pŚ²rodn²ch l®ļiv 
[128]

 a dalġ²m 

kontroln²m testŢm. 
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3 NUMERICK£ REPREZENTACE 

Genomick® (nukleotidov®) a proteomick® (aminokyselinov®) sekvence se standardnŊ 

zapisuj² jako sled znakŢ s = s[n], kde 1Ò n Ò N a N je d®lka sekvence. Jde o symbolickĨ 

z§pis. V symbolick®m z§pise jsou sekvence uloģen® ve veŚejnĨch datab§z²ch. Pro 

sekvence DNA a RNA se pouģ²v§ abeceda S{A, C, G, T/U}, kde tyto znaky ve stejn®m 

poŚad² zastupuj² vĨskyt b§z² adenin, cytosin, guanin a tymin, a pro RNA je m²sto 

tyminu uracil. Symbolick® sekvence vġak nejsou vhodn® pro analĨzu metodami 

digit§ln²ho zpracov§n² sign§lŢ. Z tohoto dŢvodu se symbolick® sekvence pŚev§d² do 

numerick®ho form§tu, tzv. mapov§n²m S Ÿ X za pomoci numerick® mapy. 

Ide§ln² numerick§ mapa mus² zajistit, ģe vĨslednĨ digit§ln² genomickĨ ļi 

proteomickĨ sign§l ponese stejnou informaci jako sekvence v symbolick®m z§pisu. 

Tzn., ģe vġechny biologicky vĨznamn® charakteristiky sekvence jsou vyj§dŚen® 

odpov²daj²c²m matematickĨmi vlastnostmi vĨsledn®ho digit§ln²ho sign§lu. D§le by 

numerick§ mapa nemŊla zav§dŊt dalġ² informaci, kterou pŢvodn² sekvence nenese. 

SouļasnŊ by mŊla bĨt numerick§ mapa dostateļnŊ jednoduch§, aby umoģŔovala rychl® 

a efektivn² zpracov§n² a byla ļiteln§ i pro lidsk®ho oper§tora. 

Ne vġechny existuj²c² numerick® mapy jsou stejnŊ vhodn® pro rŢzn® typy 

n§sledn®ho zpracov§n². VhodnŊ zvolenou numerickou mapou doc²l²me zvĨraznŊn² 

vlastnost² sekvenc², kter® n§sledn§ analĨza studuje. NevhodnŊ zvolen§ numerick§ mapa 

mŢģe poskytnout v dan® analĨze vĨsledky; jejich interpretace vġak bude obt²ģn§, ļi 

pŚ²mo zav§dŊj²c². Pro nŊkter® druhy analĨz lze zvolit numerickou mapu, kter§ ponese 

jen redukovan® mnoģstv² informace neģ pŢvodn² symbolick§ sekvence. 

Teoreticky lze odvodit ļi navrhnout nepŚebern® mnoģstv² numerickĨch map. Jen 

nŊkter® vġak budou vhodn® k n§sledn® analĨze vybranou metodou. V n§sleduj²c²ch 

kapitol§ch budou pops§ny nŊkter® z§kladn² numerick® mapy, kter® maj² re§ln® vyuģit². 

NumerickĨch map a zpŢsobŢ digitalizace genomickĨch dat bylo publikov§no mnoho, 

bohuģel vŊtġina tŊchto pŚ²stupŢ re§ln® uplatnŊn² nenaġla. Vhodnost zvolen® numerick® 

mapy pro danou aplikaci je nutn® dŢkladnŊ otestovat a pŚ²padnŊ i srovnat vĨsledky se 

standardnŊ pouģ²vanĨmi znakovŊ orientovanĨmi metodami, pokud takov§ metoda pro 

danou aplikaci existuje. 

3.1 NUKLEOTIDOVħ ĻTYřSTŉN 

Mezi biologicky vĨznamn® vlastnosti sekvenc² patŚ² biochemick® vlastnosti nukleotidŢ, 

viz kapitola 1.1, dŊlen® do tŚ² skupin {R/Y}, {S/W} a {M/K}. Podle tohoto dŊlen² 

mŢģeme vytvoŚit reprezentaci ļtyŚstŊnem/tetrahedronem (viz Obr. 3.1) 
[129]
. Pomoc² 

tohoto nukleotidov®ho ļtyŚstŊnu je moģn® odvodit numerick® mapy bez ztr§ty 

informace. Lze ho tak® rozġ²Śit k pouģit² pro aminokyseliny. 
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Kaģd§ hrana ļtyŚstŊnu odpov²d§ jedn® z biochemickĨch vlastnost² nukleotidŢ a 

vrcholy na pŚ²sluġn® hranŊ odpov²daj² nukleotidŢm s danou vlastnost². Hrany 

komplement§rn²ch vlastnost² (napŚ. purin a pyrimidin) jsou naproti sobŊ kolmo 

orientovan®. Um²st²me-li do stŚedu ļtyŚstŊnu poļ§tek kart®zsk®ho souŚadn®ho syst®mu a 

osy orientujeme rovnobŊģnŊ s hranami ļtyŚstŊnu (viz Obr. 3.1), pak jsou nukleotidy 

mapov§ny ļtyŚmi vektory symetricky um²stŊnĨmi v prostoru a smŊŚuj²c²mi do vrcholŢ. 

 

Obr. 3.1 NukleotidovĨ ļtyŚstŊn um²stŊnĨ v pomocn® krychli 
[129]

. 

Zavedeme-li osy jako rozd²ly mezi vlastnostmi: 

YRzKMySWx -=-=-= , 

a souŚadnice (0,0,0) se bude nach§zet ve stŚedu ļtyŚstŊnu, pak jsou vektory 

reprezentuj²c² ļtyŚi nukleotidy vyj§dŚeny takto: 

kjit

kjig

kjic

kjia

CCCC

CCCC

CCCC

CCCC

--=

+--=

-+-=

++=

.

 

JednotlivĨm nukleotidŢm pak mŢģeme pŚiŚadit tyto souŚadnice: 

( )

( )

( )

( )1,1,1

1,1,1

1,1,1

1,1,1

--=

--=

--=

=

T

G

C

A

,

 

coģ pŚedstavuje tŚ²rozmŊrnou (3D) numerickou mapu. 

V nŊkterĨch pŚ²padech je nutn® uvedenĨ zpŢsob numerick® konverze doplnit jeġtŊ o 

vyj§dŚen² pomoc² konvence IUPAC (International Union of Pure and Applied 
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Chemistry). Jde o zaveden² dalġ²ch symbolŢ uģiteļnĨch v pŚ²padŊ, kdy v dŢsledku 

selh§n² sekvenace nelze jednoznaļnŊ urļit typ nukleotidu. Mezi tyto symboly patŚ² uģ 

zm²nŊn® symboly pro skupiny (R, Y, M, K, S, W) a d§le symboly pro trojice 

nukleotidŢ: 

B = {C, G, T} = ~A, 

D = {A, G, T} = ~C, 

H = {A, C, T} = ~G, 

V = {A, C, G} = ~T. 

Tyto symboly pak ve ļtyŚstŊnu zastupuj² n§sleduj²c² vektory: 
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Tato 3D numerick§ mapa mŢģe bĨt zredukov§na na dvourozmŊrnou (2D), i kdyģ se 

ztr§tou informaļn²ho obsahu. NŊkter® metody analĨzy si vystaļ² i se sn²ģenĨm 

informaļn²m obsahem. Redukovan® numerick® mapy z²sk§me projekc² nukleotidov®ho 

ļtyŚstŊnu obvykle do jedn® ze 3 rovin rovnobŊģnĨch se stŊnami ļtyŚstŊnu. VĨbŊr 

projekļn² roviny z§vis² na volbŊ, kterou informaci o biochemickĨch vlastnostech 

mŢģeme zanedbat (resp. kter§ informace je pro n§s zaj²mav§). AnalĨzou ġirok®ho 

rozsahu vlastnost² DNA sekvenc² bylo zjiġtŊno, ģe skupina amino/keto je m®nŊ dŢleģit§ 

neģ siln§/slab§ vazba a purin/pyrimidin. Skupina amino/keto nem§ pŚedevġ²m vliv na 

komplementaritu b§z², zat²mco siln§/slab§ vazba a skupina purin/pyrimidin pŚ²mo 

komplementaritu urļuj². VĨbŊru zachov§n² informaļn²ho obsahu o skupin§ch R/Y a 

W/S odpov²d§ projekce ļtyŚstŊnu do roviny komplexn² x-y (viz Obr. 3.2). 
[130]
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Obr. 3.2 Reprezentace nukleotidŢ v komplexn² rovinŊ x-y. 

V t®to 2D reprezentaci leģ² na kladn® ļ§sti re§ln® osy nukleotidy tvoŚ²c² slabou 

vazbu, na z§porn® ļ§sti re§ln® osy leģ² nukleotidy tvoŚ²c² silnou vazbu. V kladn® ļ§sti 

imagin§rn² osy jsou pak um²stŊny puriny a v z§porn® ļ§sti pyrimidiny. Jednotliv® 

nukleotidy jsou analyticky vyj§dŚen®: 
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 Symboly IUPAC jsou v reprezentaci v rovinŊ x-y vyj§dŚeny: 
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Existuje mnoho dalġ²ch numerickĨch reprezentac², kter® vġak nevych§zej² z modelu 

nukleotidov®ho ļtyŚstŊnu. Z§vis² na metodŊ zpracov§n² sekvenc² DNA, jakou 

numerickou reprezentaci zvol²me. ĠpatnŊ zvolen§ numerick§ reprezentace mŢģe vy¼stit 

v naprosto ġpatn® vĨsledky analĨzy. Nejjednoduġġ² z numerickĨch reprezentac² jsou 
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jednorozmŊrn®, pouģ²vaj² se vġak i reprezentace ļtyŚrozmŊrn®. D§le jsou nŊkter® z nich 

pops§ny. 

3.2 DALĠĉ NUMERICK£ MAPY 

Reprezentace re§lnĨmi ļ²sly 

Jedn§ se o jednu z nejjednoduġġ²ch metod numerick® reprezentace DNA sekvence. 

Kaģd®mu nukleotidu je pŚiŚazeno jedno re§ln® ļ²slo, napŚ.: 

A = 1  C = 2  G = 3  T = 4. 

Tato reprezentace nenese ģ§dn® informace o biochemickĨch vlastnostech sekvence, 

naopak zav§d² vlastnost, kterou DNA sekvence nemaj² a to, ģe A < C < G < T (pŚ²padnŊ 

jinou relaci podle hodnoty pŚiŚazenĨch ļ²sel), coģ nem§ z biochemick®ho hlediska 

ģ§dnĨ smysl. Tuto reprezentaci je vġak moģn® pouģ²t pro nŊkter® jednoduch® ¼koly 

sp²ġe pomocn®ho charakteru. 

Bin§rn² reprezentace 

Bin§rn² numerick§ reprezentace vyuģ²v§ k mapov§n² nukleotidŢ pouze ļ²slic 0 a 1. 

Existuj² dvŊ moģnosti bin§rn² reprezentace a to buŅ pŚiŚazen²m bin§rn²ho k·du 

jednotlivĨm nukleotidŢm, nebo bin§rn² reprezentace vztaģen§ na celou sekvenci. 

Pro prvn² moģnost mŢģeme bin§rn² numerickou mapu zkonstruovat dle vybranĨch 

biochemickĨch vlastnost². NapŚ.: 

{R/Y}  = 0/1 {S/W}  = 0/1 {M/K}  = 0/1, 

pak jsou jednotliv® nukleotidy bin§rnŊ vyj§dŚeny: 

A = 010 C = 100 G = 001 T = 111. 

V redukovan® formŊ pro {R/Y}  = 0/1 a {S/W}  = 0/1 plat²: 

A = 01  C = 10  G = 00  T = 11. 

4D bin§rn² reprezentace 

Jako druhou moģnost uveŅme 4D bin§rn² reprezentaci neboli tak® reprezentaci 

indikaļn²mi vektory 
[131]

. Tato reprezentace nezachov§v§ ģ§dnou informaci o 

biochemickĨch vlastnostech DNA sekvence, ale zachov§v§ informaci o periodicitŊ 

vĨskytu nukleotidŢ v sekvenci. Pouģ²v§ se napŚ. pŚi zpracov§n² sekvenc² diskr®tn² 

Fourierovou transformac² pro vyhled§v§n² k·duj²c²ch ¼sekŢ 
[132],[133]

.  

Tato metoda vytv§Ś² ļtyŚi indikaļn² vektory uA[n] , uC[n] , uG[n]  a uT[n], kter® 

indikuj² pŚ²tomnost nebo nepŚ²tomnost dan®ho nukleotidu na pozici n: 

uX[n] = 1  jestliģe s[n] = X, 



 40 

kde s[n]  pro n = 1, 2, é, N je symbolick§ sekvence o d®lce N. 

PŚ²klad pro sekvenci AGCGATGCA, pak jsou indikaļn² vektory rovny: 

  uA = [100010001] 

  uC = [001000010] 

  uG = [010100100] 

  uT = [000001000] 

3D numerick§ reprezentace vznikl§ redukc² 4D bin§rn² reprezentace 

4D bin§rn² reprezentaci sekvenc² lze zredukovat na tŚ²rozmŊrnou bez ztr§ty informace. 

Tato reprezentace se vyuģ²v§ napŚ²klad pro k·dov§n² sekvenc² v RGB barevn®m 

prostoru. Kaģd®mu z nukleotidŢ je pŚiŚazen jednotkovĨ 3D vektor smŊŚuj²c² ze stŚedu 

kart®zsk®ho souŚadn®ho syst®mu do jednoho ze ļtyŚ vrcholŢ pravideln®ho ļtyŚstŊnu, 

napŚ.: 
[132]
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DNA sekvence je pak reprezentov§na tŚemi numerickĨmi sekvencemi xr[n] , xg[n]  a 

xb[n] : 
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Pro vykreslen² takto k·dovan® sekvence v RGB je vhodn® jeġtŊ prov®st normalizaci 

hodnot do rozsahu hodnot 0 aģ 1. 

2D numerick§ reprezentace v 1. a 4. kvadrantu 

Tato metoda zobrazuje DNA sekvenci v 2D prostoru pouze v 1. a 4. kvadrantu 

kart®zsk®ho souŚadn®ho syst®mu 
[134]
. Kaģd® z b§z² A, C, G a T jsou pŚiŚazeny 

jedineļn® souŚadnice na os§ch x a y. PyrimidinovĨm b§z²m (T a C) odpov²d§ 1. 
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kvadrant, purinovĨm (A a G) pak 4. kvadrant. Jednotkov® vektory reprezentuj²c² 

jednotliv® b§ze jsou n§sleduj²c²: 
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Na Obr. 3.3 je zn§zornŊno uspoŚ§d§n² jednotkovĨch vektorŢ. 

 

Obr. 3.3 Reprezentace nukleotidŢ v 1. a 4. kvadrantu kart®zsk®ho souŚadn®ho syst®mu. 

S vĨhodou se tato reprezentace pouģ²v§ pro grafick® zn§zornŊn² DNA sekvence. 

Pokud budeme vyj§dŚen² jednotlivĨch nukleotidŢ pŚiļ²tat k pŚedchoz² hodnotŊ, 

dostaneme zobrazen² sekvence jako graf s poļ§tkem v poļ§tku souŚadn®ho syst®mu a 

cel§ kŚivka sekvence se bude nach§zet v kladn® ļ§sti osy x. Nedoch§z² t²m k vytv§Śen² 

smyļek, jak by se tvoŚily napŚ. pŚi reprezentaci ve vġech ļtyŚech kvadrantech nebo v 1. 

a 2. kvadrantu. Vytv§Śen² smyļek zpŢsobuje degeneraci zobrazovan® numericky 
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vyj§dŚen® sekvence a z takov®ho grafick®ho zobrazen² sekvence nelze zpŊtnŊ 

zrekonstruovat pŢvodn² sekvenci. SouļasnŊ s t²m odpov²d§ kaģd® sekvenci pouze jedna 

grafick§ reprezentace 
[134],[135]

. PŚ²klad takov® reprezentace viz Obr. 3.4. 

 

Obr. 3.4 PŚ²klad kumulovan® reprezentace v 1. a 4. kvadrantu pro 1. exon genu hemogloninu b 
pro ļlovŊka a vaļici. 

4D vektorov§ reprezentace 

Kaģd®mu z nukleotidŢ je pŚidŊlen ļtyŚ-prvkovĨ vektor 
[136]

: 

( ) ( ) ( ) ( )1,0,0,00,1,0,00,0,1,00,0,0,1 ==== TGCA  

Toto pŚidŊlen² je voliteln®, jelikoģ jsou vġechny smŊry v 4D prostoru rovnocenn®, a 

nem§ ģ§dnĨ vliv na n§slednou analĨzu sekvence. Sekvence nukleotidŢ se pak pŚepisuje 

tak, ģe se vektor na pozici n pŚiļte k vektoru na pozici n-1. 

RŢzn® numerick® charakterizace sekvenc² lze vypoļ²tat z dalġ² 4D vektorov® 

reprezentace, kter® lze vyuģ²t k podobnostn² analĨze 
[137]

, nebo z jednoduġġ² 2D 

reprezentace 
[138]

. 

Grafick® reprezentace 

Grafick§ reprezentace sekvenc² se od numerick® reprezentace liġ² pouze t²m, ģe je 

zobraziteln§ napŚ. v kart®zsk®m souŚadn®m syst®mu a d§v§ dodateļnou vizu§ln² 

informaci o sekvenci, kter§ nen² v prost®m sledu ļ²slic (nebo ļ²sel) patrn§ 
[139],[140],[141]

. 

Grafickou reprezentaci mŢģeme napŚ²klad vyuģ²t pro informativn² porovn§n² sekvenc² 
[138],[142],[143]

. Metody grafick® reprezentace poskytuj² jednoduchĨ n§stroj k prohl²ģen², 

tŚ²dŊn² a srovn§v§n² rŢznĨch genomickĨch i proteomickĨch sekvenc². Grafick® 



 43 

reprezentace sekvenc² existuj² v rŢznĨch dimenz²ch (2D, 3D i v²cerozmŊrn®). NŊkter® 

grafick® reprezentace mohou zpŢsobovat degeneraci sekvence 
[144]

, tj. v reprezentaci 

vznikaj² smyļky, z kterĨch nen² moģn® zpŊtnŊ z²skat pŢvodn² symbolickou sekvenci. 

Nov® metody degeneraci nezpŢsobuj², napŚ. kumulovan§ nebo rozbalen§ f§ze viz n²ģe  
[134],[135]

. 

V mnohĨch publikac²ch jsou metody numerick® konverze demonstrov§ny na 

porovn§v§n² kr§tk® sekvence 1. exonu b-globinu u rŢznĨch druhŢ obratlovcŢ. Hlubġ² 

analĨza vlastnost² metod a pŚedevġ²m smysluplnĨ n§vrh jejich praktick®ho vyuģit² 

s demonstrac² na ġirġ²m okruhu re§lnĨch dat chyb². Existuj² samozŚejmŊ i metody 

s pŚ²nosnĨm vyuģit²m jako je napŚ. kumulovan§ a rozbalen§ f§ze, kter® mohou slouģit 

k porovn§v§n² celĨ genomŢ nebo chromozomŢ. 

Kumulovan§ a rozbalen§ f§ze 

Nukleotidov® sekvence mapovan® komplexn²mi ļ²sly maj² f§zovou charakteristiku. 

Jsou-li nukleotidy vyj§dŚen® dle obr§zku 3.2, pak mŢģe jej² f§ze nabĨvat diskr®tn²ch 

hodnot ¼hlu v radi§nech { -3p/4, -p/4, p/4, 3p/4}. 

Kumulovan§ f§ze pŚedstavuje sumu f§z² komplexnŊ vyj§dŚenĨch nukleotidŢ od 

prvn²ho do aktu§ln²ho nukleotidu dle 
[130]

: 

( )( )[ ],3
4

TACGM nnnn -+-=
p

q  

kde nA, nC, nG a nT jsou poļty pŚ²sluġnĨch nukleotidŢ od zaļ§tku sekvence do pozice M. 

Rozbalen§ f§ze se vypoļ²t§ ze sekvence vyj§dŚen® komplexn²mi ļ²sly, kde absolutn² 

hodnota rozd²lu mezi f§zemi sousedn²ch prvkŢ je udrģov§na menġ² neģ p t²m, ģe se 

pŚiļ²t§ ļi odeļ²t§ pŚ²sluġnĨ n§sobek 2p od f§ze aktu§ln²ho prvku. Na Obr. 3.5 je 

zn§zornŊn pŚ²klad kumulovan® a rozbalen® f§ze sekvence mitochondri§ln²ho genu coxI 

ptaļ²ho druhu Branta hutchinsii (berneġka aljaġsk§). Kumulovan§ f§ze souvis² se 

statistikou jednotlivĨch nukleotidŢ, kdeģto rozbalen§ f§ze souvis² se statistikou dvojic 

nukleotidŢ. 
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Obr. 3.5  Rozbalen§ a kumulovan® f§ze sekvence ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI druhu 

Branta hutchinsii. 

EIIP hodnoty 

Sekvence nukleotidŢ ļi aminokyselin lze pŚev®st do jednoho ļ²seln®ho vektoru dle 

hodnot prŢmŊrn® energie vġech stavŢ valenļn²ch elektronŢ, tzv. electron-ion interaction 

potential (EIIP). Hodnoty pro jednotliv® nukleotidy a aminokyseliny shrnuje Tab. 3.1. 

Toto k·dov§n² lze s vĨhodou pouģ²t m²sto 4D bin§rn²ho vektoru pro vĨpoļet 

frekvenļn²ho spektra sekvence pro vyhled§v§n² k·duj²c²ho ¼seku DNA nebo pro 

analĨzu spoleļnĨch funkc² proteinŢ. 
[145]

 

Tab. 3.1 Hodnoty EIIP pro nukleotidy a aminokyseliny 
[145]

. 

Nukleotidy EII P [Ry]  Aminokyseliny EIIP [Ry]   Aminokyseliny EIIP [Ry]  

A 0,1260  Leu 0,0000  Tyr 0,0516 

C 0,1340  Ile 0,0000  Trp 0,0548 

G 0,0806  Asn 0,0036  Gln 0,0761 

T 0,1335  Gly 0,0050  Met 0,0823 

   Val 0,0057  Ser 0,0829 

   Glu 0,0058  Cys 0,0829 

   Pro 0,0198  Thr 0,0941 

   His 0,0242  Phe 0,0946 

   Lys 0,0371  Arg 0,0959 

   Ala 0,0373  Asp 0,1263 
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3.3 PRAKTICK£ VYUĢITĉ NUMERICKħCH MAP 

Jak jiģ bylo Śeļeno v kapitole o numerickĨch reprezentac²ch, numerickĨch map lze 

definovat mnoho, ale m§lokter§ nalezla skuteļnŊ hodnotn® praktick® vyuģit². V 

n§sleduj²c² kapitole je diskutov§no nŊkolik oblast², ve kterĨch bylo aplikac² 

numerickĨch reprezentac² a deterministickĨch metod analĨzy dosaģeno potencion§lnŊ 

hodnotnĨch vĨsledkŢ. 

3.3.1 PREDIKCE KčDUJĉCĉCH ĐSEKš 

K·duj²c² ¼seky DNA (tzv. exony) vykazuj² periodicitu opakov§n² nukleotidŢ rovnou 3. 

Tato periodicita vyjadŚuje korelace pozic² nukleotidŢ pod®l k·duj²c²ho ¼seku a je 

zpŢsobena nestejnomŊrnĨm zastoupen²m jednotlivĨch nukleotidŢ v r§mci tŚ² pozic 

v kodonech. BŊhem evoluce se mezi skupinami organismŢ ust§lily rŢzn® kodonov® 

vzory exonŢ preferuj²c² odliġn® typy nukleotidŢ na tŚech pozic²ch v kodonech. Kaģd§ 

skupina organismŢ preferuje i rŢzn® kodony pro stejnou aminokyselinu (tzv. codon 

bias). I pŚes to je periodicita v k·duj²c² oblasti v²cem®nŊ univerz§ln². V nek·duj²c²ch 

oblastech (tzv. introny) nen² charakteristickĨ vzor zastoupen² nukleotidŢ, a tud²ģ introny 

nevykazuj² stejnou periodicitu jako exony. 
[146],[147],[148],[149]

 

Pro predikci k·duj²c²ch ¼sekŢ DNA sekvenc² existuje mnoho pŚ²stupŢ, napŚ. se 

vyuģ²vaj² HMM (skryt® Markovovy modely) ļi metody zaloģen® na homologii sekvenc² 
[150]
. Principi§lnŊ jednoduchou sign§lovŊ orientovanou metodou je vyhled§n² oblast² 

sekvence s periodicitou 3 pomoc² diskr®tn² Fourierovy transformace (DFT). Tato 

periodicita se vyskytuje pŚev§ģnŊ v k·duj²c²ch oblastech eukaryotickĨch organismŢ. U 

nŊkterĨch prokaryotickĨch organismŢ se tato periodicita vyskytuje a u nŊkterĨch ne. 

Symbolick§ sekvence DNA mus² bĨt pŚevedena do numerick®ho form§tu, kterĨ 

mus² splŔovat podm²nku: do sekvence nesm² zav§dŊt umŊlou periodu. Nejjednoduġġ²m 

a tak® nejļastŊji pouģ²vanĨm mapov§n²m je 4D bin§rn² reprezentace, kdy se sekvence 

pŚevede do 4 indikaļn²ch vektorŢ uA, uC, uG a uT. N§slednŊ se na vġechny indikaļn² 

vektory aplikuje diskr®tn² Fourierova transformace: 
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kde n je poŚad² vzorku indikaļn²ho vektoru, 1-=i  a N je d®lka sekvence 
[151],[152]

.  

N§slednŊ se vypoļ²t§ ĂvĨkonov®ñ spektrum (pozn§mka: term²n vĨkonov® spektrum 

je ust§lenĨ vĨraz vztahuj²c² se k sign§lŢm jakoģto z§znamŢm zmŊny nŊjak® fyzik§ln² 

veliļiny, napŚ. elektrick®ho napŊt²; v pŚ²padŊ genomick®ho sign§lu vġak vĨraz vĨkon 

nem§ ģ§dnĨ vĨznam): 

[] [] [] [] []2222
kUkUkUkUkS TGCA +++=  
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Jelikoģ nejvyġġ² frekvence opakov§n² nukleotidŢ mŢģe bĨt 1 (napŚ. sekvence 

AAAéAAA) a nejde o jednotku ļasovou, nĨbrģ o vyj§dŚen² frekvence vĨskytu znaku v 

posloupnosti, budeme mluvit o Ănormalizovan® frekvenciñ. 

Na Obr. 3.6 vlevo je pŚ²klad ĂvĨkonov®hoñ spektra cel®ho mitochondri§ln²ho 

genomu ļlovŊka o d®lce 16 569 bp. MtDNA ģivoļichŢ neobsahuje introny, ale jen 

k·duj²c² sekvenci (vyjma nek·duj²c²ho kr§tk®ho ¼seku D-loop). Z uveden®ho dŢvodu je 

pak v prŢbŊhu spektra zŚetelnĨ vĨraznĨ vrchol na normalizovan® frekvenci 1/3 Hz, 

kterĨ odpov²d§ charakteristice exonu. Prav§ ļ§st Obr. 3.6 pak zobrazuje ĂvĨkonov®ñ 

spektrum pouze ļ§sti D-loop (o d®lce 1 121 bp), kter§ podle oļek§v§n² nevykazuje 

ģ§dnou vĨraznou periodicitu. PŚi podrobnŊjġ² analĨze zjist²me, ģe pouze ļ§sti mtDNA 

k·duj²c² 13 proteinŢ maj² opravdu vĨraznou periodicitu 3; ostatn² ļ§sti k·duj²c² rRNA a 

tRNA stejnŊ jako D-loop periodicitu nevykazuj². 

 

Obr. 3.6 VĨkonov® spektrum cel® lidsk® mtDNA (vlevo) a pouze ļ§sti D-loop (vpravo). 

K vyhled§v§n² pozic exonŢ v extr®mnŊ dlouhĨch sekvenc²ch je potŚeba poļ²tat DFT 

v definovan®m oknŊ s postupnĨm posouv§n²m okna po cel® d®lce sekvence. D®lka okna 

a pŚekryv oken bude urļovat poziļn² rozliġovac² schopnost metody. Tato metoda nen² 

schopna urļit pŚesnou pozici zaļ§tku a konce k·duj²c²ho ¼seku, pouze vymez² oblast, 

kde se tento ¼sek mŢģe nach§zet. PŚi postupn®m proch§zen² sekvence staļ² poļ²tat 

pouze frekvenļn² koeficient k = W/3, kde W je d®lka posuvn®ho okna, a analyzovat 

amplitudu tohoto koeficientu v z§vislosti na pozici posuvn®ho okna v sekvenci. 

DFT lze aplikovat i na jin® numerick® reprezentace neģ na 4D bin§rn² vektory. 

Stejn® vĨsledky z²sk§me pouģit²m 3D RGB mapy redukovan® ze 4D bin§rn², kde ve 

vĨsledku je odliġn§ pouze pomŊrovŊ amplituda frekvenļn²ch koeficientŢ. StejnŊ tak lze 

pouģ²t jednovektorovou reprezentaci EIIP hodnotami nukleotidŢ 
[153]
. Tato metoda ġetŚ² 

vĨpoļetn² ļas, neboŠ frekvenļn² koeficienty se poļ²taj² z jednoho ļ²seln®ho vektoru 

oproti 4, respektive 3 vektorŢm ze 4D bin§rn² ļi 3D RGB reprezentace. 
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3.3.2 PREDIKCE REPETITIVNĉCH ĐSEKš 

V sekvenc²ch DNA se vyskytuj² oblasti, ve kterĨch se opakovanŊ vyskytuje stejnĨ ¼sek 

(pŚ²padnŊ s mutacemi). Repetice se mohou tĨkat celĨch genŢ a ļ§st² chromozomŢ. 

Variace v poļtu kop²rovanĨch genŢ ļasto souvis² s vĨskytem onemocnŊn² a rŢznĨmi 

fenotypovĨmi projevy, coģ souvis² s jejich vlivem na expresi genŢ. Variace 

repetitivn²ch oblast² je obecnŊ oznaļov§na jako CNVs (Copy Number Variations) a dle 

definice to jsou oblasti o velikosti minim§lnŊ 1 kb (kilob§z²) 
[154]
. CNVs tvoŚ² 

podstatnou souļ§st genomov® diverzity mezi organismy 
[155]

. I mezi lidmi jsou CNVs 

ned²lnou souļ§st² variability stejnŊ jako jednonukleotidovĨ polymorfismus 
[156]

. 

Tandemov® repetice jsou naproti tomu posloupnosti kr§tkĨch posloupnost² nŊkolika 

nukleotidŢ opakuj²c²ch se za sebou i stokr§t ļi v²ce. Tyto ¼seky se ļasto oznaļuj² 

zkratkou VNTRs (Variable Number Tandem Repeats) nebo jako minisatelity. I v r§mci 

jedn® populace organismŢ mŢģe bĨt poļet opakov§n² tandemov®ho ¼seku v jednom 

genu rŢznĨ. Vyvst§v§ tedy ot§zka, jakou maj² tandemov® repetice pro organismus 

vĨznam? Tandemov® repetice jsou bŊhem replikace n§chyln® ke specifick®mu typu 

mutace, kter§ vede k inzerci dalġ² repetice do sekvence, pŚ²padnŊ jej² deleci. 

PravdŊpodobnost tohoto jevu je podstatnŊ vyġġ², neģ jin® mutace zpŢsoben® replikaļn²m 

apar§tem. Fondon a Garner zjistili vĨznamnou korelaci mezi tandemovĨmi repeticemi a 

morfologickĨmi znaky rŢznĨch plemen psŢ 
[157]
. M§ se tedy za to, ģe VNTRs maj² 

velkĨ vĨznam v evoluci druhŢ 
[158]

. NadmŊrn® zkop²rov§n² tŚ²nukleotidov® repetice 

v nŊkterĨch m²stech lidsk® DNA zpŢsobuje v§ģn§ onemocnŊn² jako je Huntingtonova 

choroba, syndrom fragiln²ho X a mnoho dalġ²ch. Poļet opakov§n² tŊchto repetic 

koreluje se z§vaģnost² choroby 
[1]

. 

Tandemov® repetice lze nal®zt mnohĨmi pravdŊpodobnostn²mi a statistickĨmi 

metodami a metodami pŢvodnŊ urļenĨmi ke zpracov§n² textu. VŊtġina tŊchto metod 

potŚebuje apriornŊ zn§t vzor, tj. nukleotidov® sloģen² tandemov® repetice nebo alespoŔ 

d®lku vzoru. Nalezen² repetic pŚedevġ²m znesnadŔuj² bodov® mutace vzoru. Algoritmy 

zaloģen® na vĨpoļtu zarovn§vac²ch matic maj² nevĨhodu v dlouh®m vĨpoļetn²m ļase a 

nejsou vhodn® pro sekvence delġ² neģ maxim§lnŊ nŊkolik tis²c b§z² 
[159]
. Principi§lnŊ 

jednoduch§ je metoda zaloģen§ na vĨpoļtu editaļn² vzd§lenosti v r§mci sekvence 
[160]

. 

Metoda nevyģaduj²c² vzor ani jeho d®lku vyuģ²vaj²c² vĨpoļet k-tic shod zarovn§n² a 

statistick§ krit®ria je pops§na v 
[161]

. 

StejnŊ jako v pŚ²padŊ predikce k·duj²c²ch ¼sekŢ v DNA lze k vyhled§v§n² 

repetitivn²ch oblast² vyuģ²t spektr§ln² analĨzu diskr®tn² Fourierovou transformac², 

konkr®tnŊ spektrogramy tvoŚen® posloupnost² DFT v kr§tk®m ¼seku. Spektrogram lze 

vytvoŚit z jednotlivŊ poļ²tanĨch DFT pro kr§tk® vĨpoļetn² okno (des²tky aģ stovky bp) 

s pŚekryvem ļi bez pŚekryvu oken. DobrĨch vĨsledkŢ lze dos§hnout pouģit²m 

numerick® mapy 3D RGB, pomoc² kter® zavedeme do spektrogramu i pseudobarven², 

kter® usnadn² n§slednou analĨzu. PŚed vykreslen²m barevn®ho spektrogramu je potŚeba 

jednotliv® barevn® sloģky RGB reprezentace normalizovat, aby dosahovaly pouze 

hodnot 0 aģ 1. 
[162],[163],[164]
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Na Obr. 3.7 je zn§zorŔ spektrogram cel®ho chromozomu III h§Ņ§tka obecn®ho 

(Caenorhabditis elegans). Na ose x je vyneseno poŚadov® ļ²slo nukleotidu, osa y m§ 

charakter Ăfrekvenceñ. SvŊtl§ horizont§ln² linie pŚes celou d®lku sekvence na pozici y 

rovnaj²c² se zhruba 3300 charakterizuje periodicitu 3 pro k·duj²c² oblasti. Linie je 

pŚeruġovan§ z dŢvodu vĨskytu intronŢ. VĨrazn§ vertik§ln² linie zhruba v oblasti x = 

~7,4 Mbp pŚedstavuje minisatelit o velikosti 95 bp, kterĨ se opakuje v ¼seku o celkov® 

d®lce 30 kbp 
[164]

. 

 

Obr. 3.7 Spektrogram chromozomu III h§Ņ§tka obecn®ho (C. elegans), pŚevzato z 
[164]

. SvŊtl§ 

horizont§ln² linie pŚedstavuje periodicitu 3 k·duj²c²ch oblast², vertik§ln² linie pŚedstavuj² 

minisatelity. 
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4 CĉLE DIZERTAĻNĉ PRĆCE 

C²lem disertaļn² pr§ce je n§vrh nov® deterministick® metody pro zpracov§n² 

genomickĨch dat, realizace t®to metody v programov®m prostŚed² Matlab a jej² ovŊŚen² 

na re§lnĨch datech z veŚejnŊ pŚ²stupnĨch datab§z². C²le lze rozdŊlit na jednotliv® sloģky 

takto: 

1. Studium, testov§n² a zhodnocen² modern²ch pŚ²stupŢ k reprezentaci a analĨze 

DNA sekvenc²: 

a. studium tradiļn²ch pŚ²stupŢ k reprezentaci a analĨze DNA sekvenc², 

b. vyuģit² numerick® konverze pro analĨzu DNA, 

c. metody podobnostn² analĨzy numericky vyj§dŚenĨch genomickĨch dat. 

2. N§vrh a realizace novĨch algoritmŢ numerick® reprezentace a analĨzy 

genomickĨch dat: 

a. numerick§ konverze DNA sekvenc² vhodn§ pro vz§jemn® porovn§v§n² 

sekvenc², 

b. podobnostn² analĨza genomickĨch dat ve specifick®m numerick®m 

form§tu. 

3. Aplikace vytvoŚenĨch postupŢ na re§ln® DNA sekvence a vyhodnocen²: 

a. ovŊŚen² navrģen® numerick® reprezentace a metod pro podobnostn² 

analĨzu na souboru re§lnĨch DNA sekvenc² z veŚejnŊ pŚ²stupnĨch 

datab§z², 

b. vyhodnocen² vĨsledkŢ podobnostn² analĨzy vyuģ²vaj²c² novou numerickou 

reprezentaci. 

 

Nov§ numerick§ reprezentace DNA sekvenc² bude navrhov§na s ohledem na jej² 

vyuģit² pro DNA barcoding, tj. porovn§v§n² kr§tkĨch ¼sekŢ sekvenc². Metoda pro 

podobnost² analĨzu vyuģ²vaj²c² nov®ho numerick®ho form§tu DNA sekvenc² by mŊla 

bĨt vhodn§ pro porovn§n² velkĨch souborŢ dat. Re§ln® sekvence budou z²sk§ny 

z veŚejn® datab§ze DNA barcodingovĨch sekvenc² BOLD. U sekvenc², kter® nebudou 

navrģenou metodikou spr§vnŊ urļeny, bude provedena analĨza vyhled§n²m homologi² 

algoritmem BLAST v datab§zi GenBank. 

Body 2a. a 2b. c²lŢ dizertaļn² pr§ce jsou zpracov§ny v kapitole 5. Body 3a. a 3b. c²lŢ 

jsou zpracov§ny v kapitol§ch 6, 7 a 8. 
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5 NUKLEOTIDOV£ DENZITNĉ VEKTORY 

Metoda denzity nukleotidŢ, resp. nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ, pŚedstavuje 

jednoduchĨ a efektivn² zpŢsob numerick® reprezentace symbolick® sekvence DNA ļi 

RNA. V principu vyjadŚuje prŢmŊrn® zastoupen² jednotlivĨch nukleotidŢ v definovan® 

ļ§sti sekvence. Vyuģit² t®to reprezentace k modern² analĨze biologickĨch sekvenc² 

nebylo dosud publikov§no v relevantn² vŊdeck® literatuŚe. Popis distribuce nukleotidŢ 

v sekvenc²ch se objevuje pouze v publikac²ch vydanĨch pŚed rokem 1980, kdy byla 

bioinformatika teprve na zaļ§tku sv®ho vĨvoje a orientovala se pouze na kvantitativn² 

charakterizaci sekvenc². 

5.1 VħPOĻET NUKLEOTIDOVħCH DENZITNĉCH VEKTORš 

Pro vĨpoļet nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ (ND vektorŢ) se nejprve ze 

symbolick® DNA sekvence vytvoŚ² bin§rn² indikaļn² vektory bA[n] , bC[n] , bG[n] , a 

bT[n] , kter® obsahuj² na pozici n hodnotu 1, pokud se danĨ nukleotid na pozici 

v sekvenci vyskytuje, nebo hodnotu 0 v pŚ²padŊ, ģe se nukleotid nevyskytuje. 

V sekvenc²ch se kromŊ znakŢ A, C, G a T pro jednotliv® nukleotidy mohou vyskytovat 

jeġtŊ dalġ² speci§ln² znaky podle konvence IUPAC. Znak N, kterĨ reprezentuje nezn§mĨ 

nukleotid, se projev² ve vġech indikaļn²ch vektorech hodnotou 0,25. Tato hodnota 

reprezentuje 25% moģnost vĨskytu nŊkter®ho ze ļtyŚ nukleotidŢ. Dalġ² pouģ²van® znaky 

reprezentuj² nukleotidy o urļit® biochemick® vlastnosti (viz kapitola 1.1). V indikaļn²ch 

vektorech pŚ²sluġnĨch nukleotidŢ se pak vyskytuje hodnota 0,5. PŚ²klad: bude-li 

v sekvenci znak R (purinovĨ nukleotid), pak v indikaļn²ch vektorech pro adenin a 

guanin bude hodnota 0,5, kter§ pŚedstavuje 50% moģnost vĨskytu purinu, tedy buŅ 

adeninu A nebo guaninu G. Tab. 5.1 shrnuje hodnoty bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ pro 

vġechny IUPAC povolen® znaky pro nukleotidy. 

Nukleotidov® denzitn² vektory se urļuj² z bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ pomoc² 

prŢmŊrov§n² v posuvn®m oknŊ o definovan® velikosti, kter® se posouv§ vģdy o jednu 

pozici (jeden nukleotid). PrŢmŊrov§n²m v oknŊ vġak vznik§ probl®m, ģe vĨsledn® 

denzitn² vektory jsou kratġ² neģ pŢvodn² sekvence. NapŚ. pro sekvenci o d®lce M=100 

bp a velikost vĨpoļetn²ho posuvn®ho okna W=5 nukleotidŢ z²sk§me denzitn² vektory o 

M-W+1=96 hodnot§ch. VĨpoļetn² okno o velikosti W tak zkr§t² denzitn² vektory celkem 

o Wï1 hodnot. Toto zkr§cen² nen² pro mal® velikosti vĨpoļetn² okna vĨznamn®, je vġak 

moģn® toto eliminovat tak, ģe se na zaļ§tky a konce bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ 

dopln² pŚ²datnĨmi hodnotami v poļtu rovnaj²c²m se polovinŊ velikosti posuvn®ho okna 

zaokrouhleno na nejbliģġ² niģġ² cel® ļ²slo. NejlogiļtŊjġ² se jev² pŚ²datn§ hodnota 0,25 

vyjadŚuj²c² stejnŊ jako v pŚ²padŊ znakŢ N 25% moģnost vĨskytu jednoho ze ļtyŚ 

moģnĨch nukleotidŢ pŚed zaļ§tkem ļi koncem sekvence, se kterou pracujeme. AnalĨza 

vlivu hodnoty oġetŚen² okrajŢ bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ je uvedena d§le. 
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Tab. 5.1 Hodnoty bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ pro nukleotidov® znaky. 

Znak 

Indikaļn² vektory 

Znak 

Indikaļn² vektory 

bA bC bG bT bA bC bG bT 

A 1 0 0 0 Y 0 0,5 0 0,5 

C 0 1 0 0 K 0 0 0,5 0,5 

G 0 0 1 0 V 0,33 0,33 0,33 0 

T 0 0 0 1 H 0,33 0,33 0 0,33 

U 0 0 0 1 D 0,33 0 0,33 0,33 

M 0,5 0,5 0 0 B 0 0,33 0,33 0,33 

R 0,5 0 0,5 0 N 0,25 0,25 0,25 0,25 

W 0,5 0 0 0,5 - 0,25 0,25 0,25 0,25 

S 0 0,5 0,5 0      

 

Po ¼pravŊ (rozġ²Śen²) bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ se poļ²taj² denzitn² vektory 

aplikov§n²m posuvn®ho okna o velikosti W: 
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kde M je d®lka sekvence a X je typ nukleotidu. Posuvn® vĨpoļetn² okno se pohybuje po 

cel® d®lce indikaļn²ch vektorŢ a vĨsledkem vĨpoļtu je prŢmŊr z hodnot v oknŊ. Takto 

z²sk§me sadu ļtyŚ denzitn²ch vektorŢ. Velikost posuvn®ho okna je voliteln§. Volba 

velikosti okna je z§visl§ na d®lce sekvence a na poģadovan® rozliġovac² schopnosti 

vĨsledn®ho sign§lu. PŚi vyuģit² nukleotidov® denzity jako vstupn²ho sign§lu do rŢznĨch 

metod analĨzy sekvenc² je potŚeba velikost posuvn®ho okna pro kaģdou metodu 

optimalizovat, tj. vyzkouġet na zkuġebn²m souboru dat rŢzn§ nastaven² velikosti 

vĨpoļetn²ho okna a pro dalġ² analĨzy stejnou metodou pouģ²t to nastaven², kter® vedlo 

k nejlepġ²m vĨsledkŢm. 

N§sleduj²c² Tab. 5.2 zobrazuje pŚ²klad tvorby bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ a 

nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ pro velikost vĨpoļetn²ho okna W=5 nukleotidŢ 

s pouģit²m doplnŊn² bin§rn²ch indikaļn²ch vektorŢ o hodnoty 0,25 na zaļ§tky a konce 

vektorŢ. Obr. 5.1 pak zn§zorŔuje blokov® sch®ma tvorby ND vektorŢ. 

Jednoduchou analĨzou lze zjistit, kter§ z moģnost² oġetŚen² okrajŢ bin§rn²ch 

indikaļn²ch vektorŢ je nejlepġ², tj. zpŢsobuje nejmenġ² zkreslen². Bylo provedeno 

testov§n² oġetŚen² okrajŢ pomoc² pŚid§v§n² hodnot 0 aģ 1 s krokem 0,05 pro velikosti 

vĨpoļetn²ho okna W =3 aģ W=29 nukleotidŢ. AnalĨza byla provedena na re§ln® 

sekvenci DNA s d®lkou 500 bp. Tato sekvence byla pŚevedena na ND vektory pro rŢzn® 

hodnoty oġetŚen² okrajŢ bin§rn²ch vektorŢ a d®lky vĨpoļetn²ho okna. N§slednŊ byly 



 52 

denzitn² vektory zkr§ceny o W prvkŢ na zaļ§tku i konci, ļ²mģ se odstranily zkreslen® 

konce, a tyto denzitn² vektory slouģily jako referenļn² spr§vn®. Pro vyhodnocen² 

zkreslen² byla stejn§ DNA sekvence zkr§cena o prvn²ch a posledn²ch W nukleotidŢ jeġtŊ 

pŚed vĨpoļtem ND vektorŢ. Po pŚevodu do denzitn²ch vektorŢ pak mŊla stejnou d®lku 

jako referenļn² denzita a obsahovala zkreslen® okraje. Mezi referenļn²mi a zkreslenĨmi 

denzitami byly spoļ²t§ny Euklidovsk® vzd§lenosti viz vzorec (5.1). 

Tab. 5.2 PŚ²klad tvorby nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ pro W=5. 

 Sekvence: A G T T N A C R A C   

Bin§rn² 

indikaļn² 

vektory 

bA .25 .25 1 0 0 0 .25 1 0 .5 1 0 .25 .25 

bC .25 .25 0 0 0 0 .25 0 1 0 0 1 .25 .25 

bG .25 .25 0 1 0 0 .25 0 0 .5 0 0 .25 .25 

bT .25 .25 0 0 1 1 .25 0 0 0 0 0 .25 .25 

Nukleotidov® 

denzitn² 

vektory 

dA   .30 .25 .25 .25 .25 .25 .45 .40 .25 .30   

dC   .10 .05 .05 .05 .25 .25 .25 .40 .45 .30   

dG   .30 .25 .25 .25 .05 .05 .05 0 .05 .10   

dT   .30 .45 .45 .45 .45 .25 .05 0 .05 .10   

 

Obr. 5.1 Blokov® sch®ma tvorby nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ. 

S d®lkou vĨpoļetn²ho okna Euklidovsk® vzd§lenosti mezi denzitn²mi vektory bez 

zkreslen² a se zkreslen²m m²rnŊ rostly. Nejmenġ²ch rozd²lŢ dos§hlo oġetŚen² okrajŢ 

pŚid§v§n²m hodnot 0,25. OġetŚov§n² okrajŢ hodnotami 0 a 0,5 d§valo stejn® chyby. 

Chybovost byla v intervalu 0 aģ 0,5 symetrick§ s minimem v hodnotŊ 0,25. Nad 

hodnoty 0,5 chybovost vĨraznŊ rostla, viz Obr. 5.2 (pro pŚehlednost jsou vykresleny 

prŢbŊhy jen pro nŊkter® z testovanĨch hodnot oġetŚov§n² okrajŢ). Touto analĨzou bylo 

Sekvence 
ƴǳƪƭŜƻǘƛŘǻ

hŘǎǘǊŀƴŠƴƝ 
Ȋƴŀƪǻ α-ά

hŘǎǘǊŀƴŠƴƝ Ȋƴŀƪǻ αbά 
ȊŜ Ȋŀőłǘƪǳ őƛ ƪƻƴŎŜ 

sekvence

±ȅǘǾƻǌŜƴƝ ōƛƴłǊƴƝŎƘ 
ƛƴŘƛƪŀőƴƝŎƘ ǾŜƪǘƻǊǻ

5ƻǇƭƴŠƴƝ ƘƻŘƴƻǘ лΣнр 
ƴŀ Ȋŀőłǘƪȅ ŀ ƪƻƴŎŜ 
ōƛƴłǊƴƝŎƘ ƛƴŘƛƪŀőƴƝŎƘ 

ǾŜƪǘƻǊǻ

±ȇǇƻőŜǘ 
ƴǳƪƭŜƻǘƛŘƻǾȇŎƘ 
ŘŜƴȊƛǘƴƝŎƘ ǾŜƪǘƻǊǻ

Volba velikosti 
ǾȇǇƻőŜǘƴƝƘƻ ƻƪƴŀ
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potvrzeno, ģe oġetŚov§n² okrajŢ bin§rn²ch vektorŢ hodnotami 0,25 je nejlepġ², tj. 

zpŢsobuje nejmenġ² zkreslen² a toto zkreslen² roste s velikost² vĨpoļetn²ho okna jen 

m§lo. 

 

Obr. 5.2 Vliv volby oġetŚen² okrajŢ bin§rn²ch vektorŢ na zkreslen² distanļn²ch vektorŢ 

v z§vislosti na velikosti vĨpoļetn²ho okna W. PŚekrĨvaj² se prŢbŊhy oġetŚen² hodnotami 0 s 0,5, 

0,1 s 0,4 a 0,2 s 0,3. 

Grafick§ reprezentace nukleotidovĨch denzit je moģn§ nŊkolika zpŢsoby. 

Nejjednoduġġ² je samostatn® vykreslen² jednotlivĨch nukleotidovĨch denzitn²ch 

vektorŢ, viz pŚ²klad na Obr. 5.3. Tato vizualizace poskytuje informaci o vĨskytu 

jednotlivĨch nukleotidŢ v r§mci sekvence a mŢģeme napŚ²klad rychle identifikovat ļ§sti 

sekvence s pŚevaģuj²c²m vĨskytem urļit®ho nukleotidu. DruhĨ zpŢsob vizualizace tkv² 

v zobrazen² sum nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ pro nukleotidy podobnĨch 

biochemickĨch vlastnost², viz Obr. 5.4 kde jsou zobrazeny 3 moģnosti sumace z 6. 

Sumace vektorŢ se Ś²d² biochemickĨmi vlastnosti nukleotidŢ dle dŊlen² na 

purinov®/pyrimidinov® nukleotidy, nukleotidy tvoŚ²c² silnou/slabou vod²kovou vazbu a 

nukleotidy obsahuj²c² amino/keto skupinu. Toto dŊlen² je detailnŊji rozebr§no v kapitole 

1.1. Vġech 6 moģnost² sumace vektorŢ podle biochemickĨch vlastnost² lze vykreslit 

tak® po dvojic²ch dle dan® kategorie vlastnost² nukleotidŢ (napŚ. puriny a pyrimidiny) 

do jednoho obr§zku, viz Obr. 5.5. V tomto typu vykreslen² je na prvn² pohled dobŚe 

patrn§ komplementarita jednotlivĨch kategori² vlastnost². 



 54 

 

Obr. 5.3 Nukleotidov® denzitn² vektory ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI organismu Canis 

lupus campestris, W=15. 

 

Obr. 5.4 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ pro purinov®, slabou vazbu tvoŚ²c² a amino 

nukleotidy ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI organismu Canis lupus campestris, W=15. 
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Obr. 5.5 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI 

organismu Canis lupus campestris dle biochemickĨch vlastnost² nukleotidŢ, W=15. 

V sekvenc²ch v symbolick®m z§pisu se kromŊ znakŢ A, C, G a T reprezentuj²c²ch 

jednotliv® nukleotidy obļas vyskytuj² i znaky N, kter® znaļ² nezn§mĨ nukleotid, nebo 

znaky -, kter® poch§zej² ze zarovn§v§n² sekvenc² a reprezentuj² inzerci nebo deleci 

nukleotidu. VĨskyt tŊchto znakŢ je potŚeba Śeġit jiģ pŚi tvorbŊ bin§rn²ch indikaļn²ch 

vektorŢ. Pokud se znaky N vyskytuj² na zaļ§tku ļi konci sekvence lze je odstranit, 

neboŠ nemaj² ģ§dnĨ vĨznam a jejich ponech§n² pouze zpŢsob² zkreslen² okrajŢ 

denzitn²ch vektorŢ. VĨskyt ojedinŊlĨch znakŢ N uvnitŚ sekvence lze Śeġit hodnotou 0,25 

ve vġech bin§rn²ch indikaļn²ch vektorech. Zarovn§vac² mezery (znak -) je vhodn® ze 

sekvence odstranit v jak®koli pozici vĨskytu. Pokud vġak budeme cht²t zobrazit denzity 

v²cen§sobnŊ zarovnanĨch sekvenc², pak mus² bĨt zarovn§vac² mezery Śeġeny 

nahrazen²m hodnotami 0,25 v bin§rn²ch indikaļn²ch vektorech. Obr. 5.6 ukazuje 

jednotliv® denzitn² vektory sekvence, kter§ obsahuje na prvn²ch 10 pozic²ch znaky N a 

pak jsou tyto znaky pŚ²tomny na 240 aģ 250 pozici. Pouhou vizu§ln² inspekc² obr§zku 

nejsme schopni urļit vĨskyt znakŢ N; znal®mu mŢģe pŚij²t jen podezŚel® n²zk® hodnoty 

na zaļ§tku vektorŢ. Z§leģ² tak® na velikosti vĨpoļetn²ho okna. ZŚetŊzenĨ vĨskyt znakŢ 

N je l®pe odhalitelnĨ vizualizac² sum denzit viz Obr. 5.7. Obr. 5.8 pak ukazuje denzity 

vznikl® po odstranŊn² poļ§teļn²ch N a nahrazen²m vnitŚn²ch N hodnotami 0,25 

v bin§rn²ch vektorech. 
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Obr. 5.6 Nukleotidov® denzitn² vektory sekvence s vĨskytem znakŢ N na pozici 1 ï 10 a 240 ï 

250 bp, W=15. 

 

Obr. 5.7 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ sekvence s vĨskytem znakŢ N na pozici 1 ï 

10 a 240 ï 250 bp, W=15. 
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Obr. 5.8 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ sekvence s vĨskytem znakŢ N na pozici 1 ï 

10 a 240 ï 250 bp, s korekc² odstranŊn²m poļ§teļn²ch N a nahrazen²m vnitŚn²ch N hodnotami 

0,25 v bin§rn²ch indikaļn²ch vektorech, W=15. 

5.2 VLASTNOSTI ND VEKTORš A JEJICH PRAKTICK£ VYUĢITĉ 

Teoretick§ pravdŊpodobnost, ģe bychom pro dvŊ rozd²ln® nukleotidov® sekvence z²skali 

stejn® denzitn² vektory, je velmi mal§ avġak ne nulov§. Nukleotidov® denzitn² vektory 

jsou z§visl® na pozic²ch jednotlivĨch nukleotidŢ a na velikosti posuvn®ho vĨpoļetn²ho 

okna. Byla provedena analĨza vlivu zmŊny nukleotidu a velikosti vĨpoļetn²ho okna na 

Euklidovskou vzd§lenost, viz vzorec (5.2), mezi dvŊma sekvencemi. Jako referenļn² 

sekvence, se kterou byly porovn§v§ny sekvence se zmŊnŊnĨmi nukleotidy, byla pouģita 

ļ§st sekvence lidsk®ho mitochondri§ln²ho genu 16S rRNA. PŚi zmŊnŊ jednoho 

nukleotidu na libovolnĨ jinĨ nukleotid je vzd§lenost mezi sekvencemi stejn§, tj. 

nez§visl§ na typu zmŊny nukleotidu. Euklidovsk§ vzd§lenost s velikost² vĨpoļetn²ho 

okna kles§ s mocninou okolo İ i pro re§ln® sekvence s mnoģstv²m mutac², viz Obr. 

5.9. ObdobnŊ kles§ vzd§lenost s d®lkou sekvence s mocninou -1. 

ZpŊtn§ rekonstrukce symbolick® sekvence z denzity nukleotidŢ nemus² bĨt 

jednoznaļn§. PŚedevġ²m na zaļ§tku a konci sekvence nen² moģn® pŚesnŊ urļit polohu 

nŊkterĨch nukleotidŢ. Tento typ numerick® reprezentace ztr§c² informaļn² obsah o 

pŚesn® pozici nŊkterĨch nukleotidŢ. 

Denzity n§hodnŊ vygenerovan® sekvence DNA nelze na prvn² pohled odliġit od 

skuteļn® DNA sekvence a stejnŊ tak nemaj² denzity sekvenc² intronŢ od denzit sekvenc² 

exonŢ charakteristick® ļi jinak vĨznamn® odliġnosti. Z vizualizace denzitn²ch vektorŢ 

nelze Ś²ci, o jakĨ typ sekvence se jedn§. 
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Obr. 5.9 Vliv velikosti vĨpoļetn²ho okna na Euklidovskou vzd§lenost mezi denzitami dvou 

sekvenc² rŢznĨch d®lek pŚi zmŊnŊ jednoho nukleotidu a distance dvou sekvenc² se 70 mutacemi. 

Nukleotidov® denzitn² vektory mohou naj²t uplatnŊn² v mnohĨch oblastech analĨzy 

nukleotidovĨch sekvenc². Jelikoģ vektory vytv§Ś² jakĨsi charakteristickĨ vzor pro danou 

sekvenci, jejich vyuģit² ke komparativn² genomice se samo nab²z². Nukleotidov® 

denzitn² vektory by tak® ġlo vyuģ²t k rychl®mu vyhled§v§n² zn§m®ho motivu v sekvenci 

nebo homologn²ch sekvenc² s pouģit²m metod, kter® se vyuģ²vaj² ve zpracov§n² 

digit§ln²ch sign§lŢ. Lok§ln² charakter zastoupen² nukleotidŢ tak® mŢģe pomoci pŚi 

vyhled§v§n² CpG ostrŢvkŢ, tj. oblast² s vysokĨm vĨskytem cytosinu a guaninu (viz 

pŚ²klad na Obr. 5.10). Konzervovanost nŊkterĨch vzorŢ v ND vektorech mŢģe m²t t®ģ 

spojitost s aktivn²mi m²sty k·dovan®ho proteinu. D§le je to vhodn§ numerick§ 

reprezentace sekvenc² pro sign§lov® zarovn§v§n², napŚ. s vyuģit²m metody 

dynamick®ho borcen² ļasu (dynamic time warping) 
[129]
. N²ģe jsou na konkr®tn²ch 

pŚ²kladech uk§z§ny nŊkter® moģnosti vyuģit² denzit. 

 

Obr. 5.10 Sumy denzit purinov®/pyrimidinov® nukleotidy s lokalizac² CpG ostrŢvkŢ v lidsk® 

sekvenci X07398.1, W=49. 
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Grafick® zobrazen² nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ pro delġ² vĨpoļetn² okna (od 

W=7 nukleotidŢ) d§v§ dobrou vizu§ln² informaci o pozici a m²Śe odliġnost² mezi 

sekvencemi. Sekvence rŢznĨch genŢ maj² pochopitelnŊ naprosto odliġn® ND vektory, 

viz pŚ²klad na  Obr. 5.11 zobrazuj²c² prvn²ch 500 nukleotidŢ mitochondri§ln²ch genŢ 

k·duj²c²ch 12S a 16S rRNA organismu Hippopotamus amphibius (hroch obojģivelnĨ). 

Glob§ln² zarovn§n² tŊchto dvou sekvenc² vykazuje 47% shodu, coģ je shoda n§hodn§. 

Naopak sekvence jednoho genu ale jinĨch organismŢ maj² znaļnŊ podobnĨ charakter. 

Ļ²m pŚ²buznŊjġ² organismy, t²m podobnŊjġ² ND vektory, viz Obr. 5.12 pro dva savce 

Hippopotamus amphibius (hroch obojģivelnĨ) a Canis lupus familiaris (pes dom§c²). Na 

Obr. 5.13 jsou ND vektory prvn²ch 500 nukleotidŢ sekvence 12S rRNA pro bl²zce 

pŚ²buzn® organismy Canis lupus familiaris (pes dom§c²) a Canis lupus campestris (vlk 

euroasijskĨ). Rozd²l mezi sekvencemi je pouze v jednom nukleotidu na pozici 312, kde 

u Canis l. familiaris je adenin a u Canis l. campestris je tymin. Proto v prostŚedn² ļ§sti 

obr§zku, kde jsou zobrazeny sumy ND vektorŢ slab§/siln§ vazba, jsou prŢbŊhy zcela 

totoģn®. 

 

Obr. 5.11 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ dvou rŢznĨch mitochondri§ln²ch sekvenc² 

pro rRNA o d®lce 500 bp organismu Hippopotamus amphibius, W=15. 
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Obr. 5.12 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ dvou mitochondri§ln²ch sekvenc² pro 12S 

rRNA o d®lce 500 bp organismŢ Hippopotamus amphibius a Canis lupus familiaris, W = 

15. 

 

Obr. 5.13 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ dvou mitochondri§ln²ch sekvenc² pro 12S 

rRNA o d®lce 500 bp organismŢ Canis lupus familiaris a Canis lupus campestris, W=15. 

AnalĨzou ND vektorŢ pro jeden gen, ale pro rŢzn® organismy, lze jednoduġe 

odhalit, v kterĨch ļ§stech sekvence a jak® typy nukleotidŢ jsou konzervovan®. Obr. 

5.14 zn§zorŔuje barevnŊ k·dovan® v²cen§sobn® zarovn§n² 52 sekvenc² rŢznĨch jedincŢ 

jednoho druhu Etheostoma proeliare 470 bp dlouh® ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI. 

HnŊdĨ hŚeb²nek pod zarovn§n²m zobrazuje m²ru konzervovanosti nukleotidŢ. Pln§ 

plocha v dan®m sloupci znamen§, ģe na dan® pozici se vyskytuje pouze jeden druh 

nukleotidu. Hloubka b²l®ho m²sta ud§v§ m²ru vĨskytu dalġ²ch druhŢ nukleotidŢ. Ļ²m 

m®nŊ je obd®ln²k ĂzubatĨñ, t²m v²ce jsou nukleotidy v sekvenc²ch konzervovan®. 

Z tohoto obr§zku vġak nem§me bezprostŚedn² informaci, kter® typy nukleotidŢ jsou 
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v urļitĨch ļ§stech sekvence konzervovanŊjġ². Tuto informaci mŢģeme dostat buŅ dalġ² 

vĨpoļetn² analĨzou zarovnanĨch sekvenc², nebo vykreslen²m ND vektorŢ, viz Obr. 

5.15, kde jsou ND vektory jednotlivĨch nukleotidŢ pro vġechny sekvence vykresleny do 

jednoho obr§zku. Tam, kde se vġechny prŢbŊhy pŚekrĨvaj², je danĨ nukleotid v sekvenci 

pro vġechny jedince konzervovanĨ. NapŚ. adenin je v pŚibliģn® oblasti 120 aģ 220 

konzervovanĨ. PŚi vykreslen² sum ND vektorŢ dle biochemickĨch vlastnost² dostaneme 

dalġ² informaci, kter® typy nukleotidŢ jsou v²ce konzervovan® neģ jin®. Z Obr. 5.16 je 

patrn®, ģe obsah purinovĨch/pyrimidinovĨch nukleotidŢ je podstatnŊ v²ce konzervov§n 

neģ obsah nukleotidŢ tvoŚ²c²ch slabou/silnou vazbu ļi amino/keto nukleotidy. VŊtġ² 

konzervovanost purinovĨch/pyrimidinovĨch nukleotidŢ v souboru podobnĨch sekvenc² 

souvis² s rozd²lnou m²rou tranzic² a transverz² v r§mci evoluce (viz kapitola 2.1.3). 

 

Obr. 5.14 V²cen§sobn® zarovn§n² ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI pro 52 rŢznĨch jedincŢ 

druhu Etheostoma proeliare. ř§dky odpov²daj² sekvenc²m a sloupce zn§zorŔuj² barevnŊ 

k·dovan® nukleotidy. 

 

Obr. 5.15 Nukleotidov® denzitn² vektory ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI pro 52 rŢznĨch 

jedincŢ druhu Etheostoma proeliare, zelenŊ je ohraniļena oblast konzervovan®ho obsahu 

adeninu, W=15. 
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Obr. 5.16 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI pro 52 

rŢznĨch jedincŢ druhu Etheostoma proeliare, W=15. 

ObdobnĨ pŚ²pad pro 26 sekvenc² rŢznĨch druhŢ rodu Etheostoma ļ§sti genu coxI 

pŚedstavuj² Obr. 5.17, Obr. 5.18 a Obr. 5.19. M²ra konzervovanosti sekvenc² je 

podstatnŊ menġ², ale ND vektory maj² zachovanĨ trend. 

 

Obr. 5.17 V²cen§sobn® zarovn§n² ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI pro 26 rŢznĨch druhŢ rodu 

Etheostoma. ř§dky odpov²daj² sekvenc²m a sloupce zn§zorŔuj² barevnŊ k·dovan® nukleotidy. 
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Obr. 5.18 Nukleotidov® denzitn² vektory ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI pro 26 rŢznĨch 

druhŢ rodu Etheostoma, W=15. 

 

Obr. 5.19 Sumy nukleotidovĨch denzitn²ch vektorŢ ļ§sti mitochondri§ln²ho genu coxI pro 26 

rŢznĨch druhŢ rodu Etheostoma, W=15. 

V ND vektorech je tak® dobŚe patrn§ konzervativnost nukleotidŢ v r§mci kodonŢ 

(trojice nukleotidŢ k·duj²c²ch aminokyselinu). N§sleduj²c² Obr. 5.20, Obr. 5.21 a Obr. 

5.22 zobrazuj² ND vektory pouze z prvn²ch, druhĨch a tŚet²ch nukleotidŢ kodonŢ ze 

sekvenc² cel®ho mitochondri§ln²ho genu coxI 10 rŢznĨch obratlovcŢ. Nejv²ce mutac² se 

projevuje v tŚet²m nukleotidu kodonu, ļemuģ odpov²d§ i vysok§ variabilita ND vektorŢ, 

jak je zŚetelnŊ vidŊt na Obr. 5.22. V pŚ²padŊ genu coxI je nejm®nŊ variabiln² druhĨ 

nukleotid v kodonu, viz Obr. 5.21. 


































































































































































































