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ABSTRAKT

VNt gmetaod pr ogeamanli Ickdpraduje skadekvence Vv jejich

symbol i ck®@eno®pic&®.Ilze pk v ago doantu bidogick® h o

di gihosSilgprk&ler T j e mometo@miapabyg oo gach ddiggn Sl T
Sekvence s ymbol i ck®m z8pi su vgak musy dobT t p !
vhodn®ho numerTatkl®hadi Zerrtmgltru2. pr §ce pSedst
reprezentace genomickIch dat , nukl eoti do
kmol erkrud 8i denti fi ksaaccu| asm@aniis mpapuV §r n?2 D
pS2stup molekul 8rn2 identifikace organism
ur |l i t®ho Yaseku mitot®baoaddi EGlem2almad ngempo V.
i denti fi kancae zo8kglaandi/s npf[or ovn8vg8§n2 nukl eotid
testov8na na rozs8hl ®&m souboru DNA barcod
identifikace do druhT byl d&8l e rozg2Sen a
je | el eN. D 8tl ees ttoavka® 2b ydlayt aprzok onstruovs8ny a
standardnh poudg2vanich evoluln2ch vzd§I en
denzitn2mi vektory.

KLELOVC SLOVA

genomi k a, numer i ck® ®&dengin & z & i RNAoErgodinmgu k | e ot
molekd 8r n2 t,ax dreomiid i kace druhT

ABSTRACT

Most methods for analysef genomic datavork with symbolic sequenceNumerically
represented genomic sequences can be analyzed by signal processing methods. A new
method of numerical representation of DNA seqces, 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 shorbandndrial 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 evolutionartadies and distances between
nucleotide density vectors and the dendrograms were compared.

KEYWORDS

genomics, numerical representations, nucleotide densatjtors DNA barcoding
molecular taxonomyspecies identification



MADRCNKOY®O. | dentifikace organismT pomoc?2
denzitn2.chBrvrekit oVYsok®Buh®n2 Fakaohhacl®ekt
komuni kal nz2ch 5tl&8&sh.noVedodbg¢c?2 2@0gdraf dng.the| n 2 pr
Pr ov aPhib.?2 k



PROHLCGENGE

Prohl adguji, ge svoul déreteirftiak mée paor8ganinsamTt
nukl eotidovlich fdejngeé m n 2ey$par naoesdt taat Irn T pod v
vedouc?2ho diazprntuglinZ2Z mpro8dern® | iteratury

zdr oj Ts,0 WK tveg eRc hj nsye zurvaendue nlyi tver at ury na konci

Jako autor uvedé@doktorsi®prsce dBle prohldyiji, ge v souvislosti sytvoRrm t&o
doktorsk®prsce jsem nepofila autorsi§ préva 22 ¢ h 0 s ol jsem nez@&bia®
nedovoleim zp[sobem do cich autorskch pv osobnostch a jsem si plAvidioma

n&sledkT poruder? ustanoveh?1 1 a nc¥ls duterdi@oj ZBkonal. 121/2000 Sb.,

v |tréd mogni ch trestiprévnzch dlsledKT vypll v egh% ustanoven1 52 tr est n2 |
z Bonal . 140/1961 Sb.

""""

VBrnhD déaééééeé ééeéeééee

Ing. DenisaMa d Dr 8§ nk ov §



PODnNnKOVCNGE

DRkuj i s v ®pnaf. Ing. kvo Pr b e & £ PADK majehoodbor n® vede
vpr TbNRhu m®ho doktassk®movaamald&komm@upSapdm
km® di ze B©O&lbw?c hp cht Dl a podRNkovat rodinhD a



OBSAH

1D YL 1 B R 8
1 GENOMI CKC DA T A ettt teee e e e aiinaan 10
1.1 DN A e e e —————— 10
1.2 [ T 12
1.3 GENETI CKh KED A GENEENTO CKE | RNE.ORMAGC. ..ciovenanens 12
1.4 1Y LU X 16
1.5 MI TOCHONDR IDINAN Gttt et e e naeaeaeaenan 17
2 MOLEKULCRNE FYTKBGENE ..o 22
21 FYLOGENETI CKE FAl KKAIANSE ME.T.OD.Y.oouiiiiiiiieeeimmcineeeenennn 24
2.1.1 ZAROVNCVCENGE SEKNENC et teeiee e seeremerenas 25
2.1.2 ALGORITMUS BLA S T e et 26
2.1.3 EVOLULNE MODE LY i enmma s saee s 27
214 DENDROGRAMY AFYLOGENE T CKE STROMY . eiiiiiiiiiiiiiaaananns 28
2.1.5 METODY KONSTRUKCE FYIOGENET CKh CH S T.ROMS.cccccvvvene... 29

2.2 (D] AN =YY = (o0 ] 511 N[ IR 30
2.2.1 ZC K L A DIRRNCIP .ttt eet e ettt e e e et e s s emenen e e s e enrenss 30
2.22 IDENTI FI KA CE... D RUH & oo 31
2.2.3 PRAKTI CKE VDNAGEARGODINGU .....ovvniiriieiiiieeieenicemmteeneennens 33

3 NUMERI CKE REPRIEZENT. A e 35
3.1 NUKLEOTI DOVh L T.XE ST Noiiiemeeeieee e vemmn e 35
3.2 DAL GE NUMERI CKEoiMA P Y e 39
3.3 PRAKTI CKE VYUGHRIECHKNIAUBH ...MAR..ciiiiiiiiiiiiiemeeceeaeea 45
3.31 PREDI KCE KEDUSIEBKEE.CH...Dueviiiieeeeeeeeeieeieeiennn 45
3.3.2 PREDI KCE REP EHT |DTSI EMKNE L. Cornrrtenenienenseiemmenseneesenensensnsenens 47

4 CELE DI ZERTA IENCPRCC49
5 NUKLEOT!|I DOVE DPENEKTRRY. e, 50
51 VhPOLET NUKLEOTH DEEWZA TNECH V.EKI.ORS....ccc...un 50

52 VLASTNOSTINDVEKTORS A JEKTCKEKEBRA Y.U.GL.T.E.........57

5.3 IDENTIFIKACES VYUGI TNDW EK T ORE& ciiviiiiiiiieeeiiieeseemmenieeeennneeennd 67
531 METODA MEDNIEWHEK T OR.& . iuiiieieinieeeieeeeemeseeeeeeeeeaeneenenees a9
53.2 METODA PRENDREK T ORE ittt aeaeaeens 69
5.3.3 METODA PREMNRU hPOUNMD WEDK T OR.& v 70
5.3.4 METODA IDENTIFIKACE . .ueneeee ettt et e e e e e eemeeaeens 70

6 DRUHOVC | DENTIL.ELKACE. e 12

6.1 REFEREMNME DRUH.Y o ciiiiiiiieiiieeiicceemeieeeieeeieeeieesnesvmmnneessneeennnennnn d O

6.2 VASLEDKY | DENTH FANGAALBENZ Y...uoiitnieirneeitneienmeeeeeneeeneesnneenns 78



6.2.1 [ 1Y N 274 PR 79
6.22 (2= 2 85
6.2.3 OB OJ Gl VE LNG G lotiiiiiiiiieiiieeee et e e e et s ememeane e er e eaaeeeans 91
6.2.4 P € e e e e e 96
6.2.5 AN ol ettt et ——— e ————- 97

6.3 N e I = 3 N U TP 99
6.4 (D IESY U 4 =P 103

7 I DENTI FI KACEDR.O...L.EL.E i 105
7.1 REFERENLNG DATABCZE e eneee e eaans 106
7.1.1 DATA PRO REFEREDE.E.LE. i, 106
7.1.2 VERIFIKACE REFERENGQEE DRRO..L.E.ccoiiiuiiiiimcieeiineeirnnnnn. 110

7.2 VhSLEDKY | DENTD® | KRICED.G..ooievereeeeeeieeeeemeeeieeeeeieeeennns 114
7.2.1 10 =T0]=] (4= =] TR 115
7.2.2 SOUBOR T TZBIN A .o et e e 118
7.2.3 SOUBORBNACA ABNABS ... .o eaan 121
7.2.4 SOUBORBIN AU ...t 123
7.2.5 SOUBORBEPAL. ... oot e e e aaes 126
7.2.6 SOUBORSWEBL. ... e e 129
7.2.7 SOUBORNOIRBI ... it ree e aaaes 131

7.3 S = 3 N I U TR 133
7.4 [ T1ST LU 74 =S 135

8 ANALNKZA DENDRQGR.AMS. .ot 137
A OV A T = RO UPR PR 142
L T E R AT UR A oo e e e ee e e e e eenmeaeaaen 145
SEZNAM SYMBOLATER ... Z. KR e, 154
SEZNAM OB R.CZ.K S oot eeee et eeee e 155
SEZNAM TABULEK ..ot eanas 159



bVvVOD

Bioinformatika e s ou| asn® dobhD vel mi rychle se ro
zablT v@&dameit sbRru, anallzy a vizualizace r
pSedevg2m genomicklch daomic k(Tscehk veate (BRA
aminokyselin). Tent dnéaldayrt2mi olpdSrz bs2n T pni o
jemol ekd&l Bi ol ogi d,ogvlepolsetsr? maitd ka .i bi ome

Vel k8 | §st metgaed omi ok Tacnha| & z p pracujeesemi c k T
sekvencmi vi ej i ch symbonap&.®@mprzes phiktAossekV edao &
z8pis pomoc? p 2,s metne rAR  je@ng 1 @nakéotidyuapehin,
cytosin, guaninatyminVpoSad2? p2smen je zak-dovan§ ger

symbolicklTch sekvenc? mTgeme mimo jin® pr
homol ogn? a podobn® sekvence, gemtickowngvat
anal Tzu.

Genomi ck® a proteomick® s e kommabiobgckivhgoa k mT
di giht 8§81 gup & lak s e zde imogm&Hzsz aplikace met o
digit8l n2ch ssgmBbblTiclk@khveBpesuy vgak mus?
pSevyeddenvhodn®ho numérbh Bk ®met éd dy mBumer i c k G
silnnNn z8vis?2 na typu metody n8sledn® anal
jednorozmDrn® numerick® reprezentace, al e
numericlo u reprezewnhadcnl) rkappemre&z einifugremald in¢l oghb
sekvence.

Tatod i zemptr &lcre2 pSedstavuje metodu numeri ckoG@
nukl eotidov® denzitn? vektory, kter8 prTm
zvol ®l @ ed posuvn®ho Vi pbk diuamalrdo clo®ma@. mapc
symbolick® DMNMAdusdkweSicesamost aed@n| psel k@
nukleotidu J d e o] pomBDrnN jednoduchou numeri cko

sekvenc?, kter i uoh obviSovcgh eimi fc &k 1 mdn vliastno
metoda nebyl a, pokud je mi TaB€mo,numeki ol
reprezentace umogRuje rTzn® druhy anallz

vyhl ed8v8n? CpG ostrTvkT a. vyatedd®pv 8z
zamNSena na vyugit?2 nukl emtliekawVi8am?2 déd mdzein
organi smT.

Vsoul asnosti j e vel mi popul 8rn?2 DNA bal
identifikace organismT na z8klta@Ho pWsekwn
mi t ochondr i 8Mint2 dvoh ognednroingul. n 2 genom m8 opr o
vihodu, mi m&Omj bM®emgestej n®ho n|hlksodvi &haon §%s0eb
vt g2mu poltu bodovich mutac?dlngeadki ad
pSuznTch organi smjTejitghg odigfaemieshEli,a®k d admoli
Kidentifikaci met azo? (vzcebuni| n2 gi vol i



zvolena | 8st sekveaenxeé dppdednothuel doxl aepdcal)mh r o m

pSi bR o®50 nukVeohidd tohoto wWwseku byl o

Paubm Hebertemet a. vr oce 2003 na datech ze skupin)
pS2stup byl nat aMdn2k, jeeea noiluerm Td eas eetfie kltet
popul ar i tvyy tsypdSjeenrt@® sobr ovsk® datab§ze dat .
m§ i mnogstedewkgami &§ akofisainé, tek HAsak ve
efektvgeaeh skupin organismT, jak byl o pSec
Vt ®t o di zertaln? pr8ciacemavwvwrg@amg s met mda
porovng8vsgn? nukl eotidovich denzitn2ch vek

DNA barcodingovich sekvenc2ch a pdddstav
vyug2vanim metod8&8m jako je vyhl eBiABV.8§n2 hor

Jeli kog@gatapejugaoe 8§t @&v8&8n2 metotdyp rscaman ton Ns odor

specifim&®Tge bTt ani ggdnl zpTsob i de
nukl eotidovich denzitn2ch vektorT nab?2z?
z8stupcedunezmonodjasntiva jednotlivich jedincT ¢

vnitrodruhovou variabilitu druhuNavr geny a testovs8ny byl y
kvipoltu referenln2chSamwkingoti dewiichi kdiere
sekvence pak poruckb2eho& itdokw,® gengetn2 vektor
porovnr8evfagrems|l nUmsekeknhoty. kter® byly navr

identifikovsg8ny, byl o provedeno kontrol n:
algoritmem BLAST vdat alcG&€nBank, odgr dneN sptoaug2vanl
k identifikaci.

Navr genl zpTsob identifikace do druhT b
taxonomi ck® sohlueli aNE.a alk®l ey ltyak®r o test ove
zkonstrasop8ngdenr8chryogr amy ze sitcahn dav aIn W] npRc
vzd8l enost? a vzd8lenost?2 mezi nukl eoti do\



1 GENOMI CRETA

Pod pojmem genomick8 data mTgeme rozumDt |
v molekuE c hi bonukl eewixgh i bonukl dato flegrdzentdce s e | i |
nukl eotidT mTge bit symbolick§ (RSakHYrEN,
se vgak pacenmijamkemzdmt a symbol i ck§ repr e:
sekvence nukleoti dTvybmaan® Gedleowos ntgke§ zdnaatkal
z2sk8vs8&naeknap8vsgn2m, vyfocen2zm el ektrofo
mi kroarray | ipu apod. Takto z2skan8 geno
zpracovs8vs8na vayuzgahirzae vV rod et n2 techni ky.

1.1 DNA

Nukl eoti dov® snekve elvoa aypeah,0o & loiuiNu j jea k o mol ek
ri bonukl eovich kyselin nebo mol ekul vy
Deoxyribonukl eovs§8 kyselina (DNA) je vel mi

genetick® informace u vgecckIlgcihv Tac he wk agraynd t
bunlRkDt ggiimypakpnesi |l em jednodugg? NA). bakonu k| eo
pS2klad velikosti faj saedl €2r nc®i) r kDoM/A |1 huis e ki ity ptRils ¢
DNA0ol1l759 p8r T b8z2 (jednot ka mPolychaosdeilibiusm | edn
svelmi dlouhouDNA o 670 Gbp. D®I| ka mekaresporedujggse net i
cel kovou slogitost2 organi smu.

DNA m8 strukturu dvojit® groubovice. Z
tvoSen§ st S2davilu)c uak rfeors f(8d eooDbrynt.li Sotuktztaok e m v i
dvougr oubov. cda DNBcht o vI 8knech kjtseoDdM psaek vn :
vyskytuj?2 htgeBinz8&8kyadetn, dgwamnirmndbdpivy mien .
sebe vod2kov® mTstky Kmwenpil e paukobtgey2imi § b §
nukleosig pS4 d §nkee komplexu i fosf §nukledibst ane:
Nukl eotidd2gpojen®@mistWVgymbobid ch®r repzeze
sekvenc? se pro nukleotidy wvol?2 znaky A,
adenincytosin, guanin a tymin.

BS§ze se dRl 2 do bibcSte sikcukpli cnf:pwoldd set rj ceg ti 2c h
1) podl e mol ek u-lb&rauenin Alaguakin @ p et S2 mezi pu
(R); b § zyeosin C) atymin (T) p a2t Smpyrimidiny (Y),

2) podl e smbyi vapmpl e me i ad®ninadmint vvol S8k nwa z b
ze dvou vod2kovIich mTstdytdsinaguanmt wo S2a z b
vazbu ze tS$2 vod2kovich mTstkT, jde o \

3y podl e obs ab § aderanddytksfid Fsahuj 2 amizMd skupi
naatomuu h | 2°kuwade@nu atomuu h | 2 *kuwyto€ing tymin a guanin
0 b s armmhau j t2 &amediketo skupinu C=0 (K).
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Obr. 1.1 Struktvadvas §r oubovi ce DNA.

Purinow®olS8 Zevadbdkov ®ouzae Fyrimiligo)v T mi @8z e mi

naopak, | 2 mg vzniukrBoub gtn®tte i cvkl8a s tdrvas t i
kompl ementarita bg§8z2, pS€EsnBkovadpgmoowsm2y
Existuj?2 i jin® mognost. p8rovs8n2 b8z2, |

fyzi-k8kemDck® podm2nky.

Zastopen?2 jednotdviowlgerhoDW®rucvuj @Tjednul <h
fyzikBemhDck$thosvwlza DNA a to tepl otu p o1
dvougr aubwlvBikcnea DNA dr g2 u sebe slab® vod
urluje mnogstv2 energie potSebn®adgnino | ej i
tymin sepopd v D ma d 7 knan s f cytgsina guaninse pop t e8| vod2kovIm
mTst ky. Vygagtsinmaguwminotupe2ng z vy gugteS erbnmo® se ver
krozgt Dpen?2 dWI oaubgor r oaut boor vni 2cceh. d \p @ W gnr2 gktt@iacphi cl z ¢
pTsoben?2pm ot elp8lsat,isvynmsoo keikhd lppm cytosipau a gu
pot Seba p(eplotgRdtt erygy2se mus2 vzorek DNA zah
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1.2 RNA

Nukl eoti dov® sekvence vV e f o RMIA mel enk¥uslt o

deoxyrib-zy vyskytuje rib-za, m2etievfime 1
RNA netvoS? dvojitou gJgroubovici. Mol ekul
nNn8§chyl oé¢ @iz c kkif m Uz rpPmo&m.r yoti cklch a eukar
nesl oug?2 RNA jako nosil genetick® infor mac

Molekuy RNA se dnRl 2 Ha tSi z8&kladn2 typy

1) mMRNA = medRNAt op$&@88§9g2 geneDNA koo mhs$boa
translace (pSepisu do sekvence aminoky s
2)t RNA = t rRAA s fjedreo vlE mM&NAD rhd e B9 pySj ednot |
aminokyseliny, % astn?2 se procesu trans
3)rRNA = riBNVAZzomawe8 o rTznhD vel k® mol ek
bunDl n® struktury zvan® ribozomy, cog |

KromhD tRNDchto z8kl adedehgpbypFeRNpeexi8snami

Z8kl adn?2 struktura RNA je jednovl 8knovs§
stability schopns§ sekund8r n?2 s t rfuukntkucrza | i
molekuly.Nej j ednodugg? sekund8rn2 sRMAkKkpSrojue |
skompl ement §prm2mm ¢ %s & loam k o strikwia tRMAvptokd D b INi
jetel ov®ho elsiesiciu §l hkeep8oj eSenos batRNAnoky s e
na mRNA pSY translaci

1.3 GENETI| CKéhDA PF ENOS GE NBEFORIGACE |

Genetickl k-d (GK) | e pnoenpoSce2k rd Iveaduidr d uy lkelee o
jednotliv® aminokyseliny, Temticcilk-cd jae ttev an
koddqnTojicemimonlu«kk eloe¢ @B§Ali ¥t or ov

Z8kl adn2 vlastngseut!i genetick®ho k- du
1) GK je sropérmtd nukleotidT. Kagdl tripl

2) GKsevSet NDzci nepSekrTvsg§ ag na vIijimky, k
sevr TznTch | téuwtehnte §mg2ch

3) GK neobsahuj e i nt ernpoulnekklunl2e zmRaNAR nskea , k ¢
jeden za druhTl m.

4 GK je degengr owerndxndarutjine2 20 ami nokysel
nukl eotidT jé&=mdgn®zny tAjo &icad odrvTD. v T j i mk
vgechny ostatn?2 aminokyseliny k-dovs8ny

12



5 GK je uspoSs§gdantT. Kodony pro jednu an
podobnlTch chemicklch vlIastnosre jedno2m
nukleotidem

6) GKobsahujg ni ci aln2 (start) a terminaln?z (s

7’ GK je t®mNDS wuniverz8lnz2. Ag na vijiml
organi smT. M2rnhD odlignl GK existuje ne
Mol ekuly DNA nesou genetickou informaci,

prot ei nT oP§anbsmugenetick® informace s e

mol ekul 8r n2 ®jbe ot o § haeQbn k2t Secrh ® ma t kBdogma
mol ekul §r.nif20t i odlooggriae .S2 k §, ge se gHAetick:!

mTge procesem replikace pSen§get do dal g
pomoc?2 procesu transkripce pSenesena na r
konel nl produkt, | 2Trgan ek rmpiepde dawniejbdd & o @
genett k ® i nformace doTdrtnotyPen @ gjaprotgmendin 0o s m|
nel ze zpNDt(miNDo | soeggs tcakwi t a sekvengd WNA. tZa |zoalodd

posl oupnost. aminokyselin mTgeme sice zre

d2ky degernaerc&k®hogeé&n du si nemTgeme bTt joi
pougit.

replikace transkripce translace
_— _— i
DNA e DNA €mmmmememm RNA ——> protein

Zpétna
transkripce

Obr.12Sc h ®emat kod8llog2nma mol ekul 8rn2 bi ol ogi e

V Tab. 1.1 Vi znam koRNAAYT jsou uvedenw T znamy jednot |

kodomRN®R, t . jak® aminokyselin¥Xr miou d .
standardnh k-dovanich 20 aminokyselin jso
dal g2 2 aminokyseliny seleniofciych ®u ncastpyu c

stop kodony UGAaUAG. K omut o speci 8l nZmu k- -dov8nz2 dc¢
i nformace pro tvorbu selenoproteinT a prc
S2zen inicialn2mi f dlsttaarnyd at t atl®lp& @& odvvibdul
aminokyselinsou uvedeny vab. 1.2.

Kagdg8 sekvence DNAIl todhc2adh@eadag idmdnoifon] c h

13. Jde o pozici a s mNrOtneovgSne@hl (opehreéadimd? rs§enkey
framei ORF) j e | 8§st obsahuj2c2 mognl start ko
pS2tomen.

13



Tab.1.1VTi znam roRNAMH.T

2. nukleotid
U C A G

UUU | oo ® Ucu UAU Tyr (Y) UGU cys (0| Y

uucC ucc| Ser | UAC UGC C

UUA | oy [UCA (S) Juaa | sToP |UGA | sToP | A

UUG UCG UAG | STOP | UGG | Trp (W) | G

CcCuu ccu ) CAU | e H) CGU U

CUC| |y L cccC (:)J CAC CGC Arg (R) |-C
.9 CUA CCA CAA | ain Q CGA A .9
2 CUG CCG CAG CGG G| 2
Q @
X AUU ACU AAU | ach N) AGU | oo s 1Y fff
- AUC lleu () | acc AAC AGC cl|l
— Thr ™

AUA ACA RN AAA AGA A

Lys (K Arg (R
auc | MetM) 16 AAG | ) AGG g(R) G
START

GUU GCU N GAU Asp (D) GGU u

GUC| g V) GCC (A? GAC GGC Gly (G) |-C

GUA GCA GAA | 1, ) GGA A

GUG GCG GAG GGG G

Tab.1.2J ed no p 2 s me n n Gkratky amiSckysetis me n n ®

Cel T n 8§z e Zkratky Cel T n Zkratky
alanin A (Ala) lyzin K (Lys)
arginin R (Arg) metionin M (Met)
asparagin N (Asn) fenylalanin ~ F (Phe)
kyselinaa s p ar D (Asp) pyrolyzin O (Pyl)
cystein C (Cys) prolin P (Pro)
kyselinag | ut a E(Glu) serin S (Ser)
glutamin Q (GIn) treonin T (Thr)
glycin G (Gly) selenocysteir U (Sec)
histidin H (His) tryptofan W (Trp)
izoleucin I (lle) tyrozin Y (Tyr)
leucin L (Leu) valin V (Val)

1

“ACGTAGGACGTA

3.

2.

Obr.1.3Gesmbgel ch

14

6.

5.

| t ec2 chDNA8S mc T

4.

AGCGACCCGAGA?

n

a

z

sekven



Proces transkripce pr o b 2jh&d Se buRKky (u eukaryotic
zjednodugenhD Seleno tjedinp| 8t s YDN®zu L ;IRNA DK
pSepi somRNMa, doe nazlv§g tr anskorui poldnp?o vj2eddn ojt
genu) . Transkripce se skl &§8dg§ ze tS2 fg§gzz2:
iniciacisevpr omot or ov® obl ast. DNA nav8§ge RNA
|l ok8&8I nD rozvinuto a vzni k8 twv&mswkir§kdm2DN
(kompl ement §rn2 B/ bg&kSDiopovjeujEmhlirruan3dkri pl n?

proteiny). RNA®Pa ot BEnNBavyEE.s mBDuenb Ei ni ci
syntetizuje na templ 8t u nNDkol ik kompl eme
elongg e, kdy je syntet MRMNASNRNAbDp vlay mer § vd §
po vI8knhD DNA a rozv?2j2z ji, syntetizuj?2 s
DNA j e opht Ssvinovs8gno. Ter mi noakceem((i Lkkuo n | kedr
RNA pol ymacByt? terminal n?2 sign§l (spec

transkripl n?2 KomplnRNA( pdlryamerk§ 2 @,] nBNA,akt o
vzni kl 8 mol ekul 8" mRNA je uvolnhna.

Transkribovan8 mol ekul a mRNA obsahuje kr
prot o docpho8szt2t rjaengstklx ikpl n2 m Yapr av 8§ m. PSedev
se @nnPm viyntmoany a zTst Bxowyjjsbuv Po geblasi @ x ony .
vl 8§k na (ROAAK e k®u j 2 ami nMeygselaoamlyast mi e X ol
eukar yootrigcaknhiase'hT§ z2 r oizst@8hoI®RT®©rm® aseanesou i n
stavbu proteinT; pepnégmalf askecesmendtde | gyt
reg uj 2 c2M& xpresi

Posttraopkaveh8hD mol ek u| 8 corudRNMdcytpplazmy,j e z
kde pr obarén§laceprlotcersT mTgeme rz2z:dN1) ti mipdit a

el ongace a 3) terminace. Pro translaci | e
zDNA, molekuly tRNA sf ednot | i v mi aminokyselinami,
mnogstv2 rTznTch pomocnich protei 87 pav.
zah8jen2 translace cell funkln2 ribozom, |
E. Na m2sto A (aminoacyadmivi®o kny?ssetloi)nosie K§

navg§zg8agtvZmmRsoRuP Ypeptidov® méstolcsm
poypeptidem. Vm2 st D E (exitov® m2st o) se nach§z:
peptidov@H? v| §kna.

Iniciacezaltr nuj e procesy, zm$i§jenéhdvoobly§ami k
SetNzce pomoc2 t RNA, MRNA a ri bozomT. Pro
i ni éical i deukaoyotFe ni ci al nt2v okS®mpnlae x5 E konci mR
kodon AUG pro zaj e n 2 transl ace. Po nal ezen? I ni
kompl ex inicialn?2 faktory a komplex ribozc

Elongace( pr odl ugov 8n?2 Set NBEcXB o omé Ih&k wlee sr
Jednot !l i v® amisncobkRagmdawsmy jpe@u i Kovimi vazhb
nav_g§zsgn? se ribozom posune po mMRNA o jed
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vygaduj2c?2 soulinnost nBhDkolika elongal n?2cl
a nesm2r nibaktpriBE. <alip r o N bngaee ogeddnu aminokyselinu za
~0,05 sekundy.

Terminacen ast VS padhN posunu ri ®omioma| nnfac hj e(
kodonT na mRNA (UAA, UAG nebo UGA u stan
kodony jsou rozpozng§vs8ny uvolpBopag¢2mnfakic
vzni kaj2c2ho aminokyselinov®ho $ievtoldznclen 2 mo
tRNA, mMRNA zr i bozomu a nakonec se ribozom rozp
i hned pSdalr@deinyi &i aci

PS2kl adgeSevidk ®DNA dkAKduednot |l i v® kodony
pSehl ednost ©oddRleny tel kou)

vedouc? vl §kIATGBEATGG ACT. TCA TAGE
templ 8t ov® v IEBAK GG ATR AGA AGT. ATCE
MRNA: *EAUG GCC UGG ACU UCA UAGE
aminokyseliny: Met. Ala . Trp . Thr. Ser

14 MUTACE

Mutace tj . zmDmyo kvezd&menc2csle DNRaj 2 zmNDn | e
nuk.Il e osekvedcl,|] 8s t 2 clwdmomiiat el Tch .Jemnaamd pat S
mezi kl2]ov@ ! MuveRgeemohooeddbewvyymomgnygg @]
mohou bTtl Sthieyno ck®zi k8§l n2 jevy jako je naf
z8§Sem¥%¥. indukovan® mutace

Vorgani smu mJTge tak® dochéhgb8&hepSiponepl
DNA. Zde se jedn& onurkdteanded djTe ciSkPikingedlocd o v ®

nucleotide polymorphism Chy bov ost DNA pil bylnelgyb@rmg | e
100000 H8% 2 To se nampgenzdPHtohjl@ady gnzs 2k ® §lak
vezme Wwsvahu, ¢ge pSi dhRlen2 |1 idsk® diploidn?

P8&§r T bdg@zdSi dojpmt o00pchyiiore ska gd@2®dRam a&NI 2 c:
cykluuNa g tvids@ kR i st uj e nvikkoolniokh caavmh Th hweeh®ni s
drtivouv Dtugiem | i k alonhcahl 2¢ H&f'haperopwz2aven® repli ka
se stanou zafixdamg®bmil 2 mdmaceghkilgupwubeboBe:
schybou sloug? jakdntdewmphv@8nh®pmotaeel jkadai
podobnT mi mechani smy 10a0kOo traekpd viTkcah neéh ycbh ys
nechyaf i xovanput mut p&e dgénercéd e do dal g2

Bodow®mutae( z mNDna jednoho nukl eotidu) mohou |
pSi pSepisu do proteinu. Mezi bodov® mut a
znameh@gen? n geklereerdteildewcedg e vynech8n2 nukl
Oba tyto druhy bodovich mutlax®ti@pgpggdshb2 zmb
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sl ogemm?y Kwod vedsj i kn ®hpn tS@ t Nz Pauze apns 2npoakdyls, e | § ¢
inzerce | i delekkeathd ujeetkogdgoe8nth zach:i
nem@ 3 e bniTtg ep)o’§.k 0z en

Substituce jegmNDna nukl eotidu za jinT. DNI 2 se r
Tranzice jsou sathsjtn®huac et ywypuk, ebjti dpuri nov
nebopyri midinovl za pyrimidinovT. Transver z
typT, t jnuklegtidzrai rpoyw i mi di b subslitucaedwm & G&pdsknu
|l tec2ho r 8mce, ®&ldmopouk®dbauzmBnbt pge | e

znal nhD degeen erreodvussnndeammut sr?2n)s uvb®Bstti tkuec ez mNDN N Kk -
aminokyseliny. Ksubstituc2zm nedoch§8z?2 s e stejnou

nukl eoti du; vgdy z81l e@d enaj enna nnau kd rewoh u dme
tyugenomu (jaderni, mitochondmi.§8l n2, plast:i
Mutace vr 8§ mc i del g2ch | 8st?2 sekvenc? DNA 1z a
inverze, translokace a transpozi€e$ i d u pdloickha8cz?2c hk ¥s e knuse ¢ le a ¥

zmnogenl W“sek mTge nach8zet hned vedle pT
m2staverze znamen§g, g ealse visoak rseep Sreani s B
vopal n® ®Sienraanisl okaci Si  vymDnansppzizi ce

se pSem2st?2 pouzrea jjeidre@ m2s®tko swe ksvekcen ¢ |

Vpr TbDhu dNDIl en2 bunhDk mTgl@k deohfe@dzomk,e 2zt r !
pS2padnh cel ® chr omozomovo®& ®seand yo, tcoygpy nmust cau

k1 2] ovl evolul n2 wvollzincehnT u er otsetnltion ;v Tuz n@im
chromozom8l n2ch muizaaheB@ ama dé&vgisid ag due S
t Dchto mutac?2 nen2 u ¢givolichT vTbec sl uli

Mutacea pogkozen2 DNA mohou blt somatick® ¢
druhu.Vp S2 padn v T sgkeyrtmi nngu tna2cczh vt k § jsducnitac¢ po h | a
pSensg§geny do Malugack ¢ aekn®e ameézddiNed ujjej i ch b
viivu, kterlT mTge bilt pozitivn2newterg&ltn2vmt
| m2rnhD neW@ittiwlnd® hmut ace jsou pSirozenim v

1.5 MI TOCHONDRIDNANGE

VDt gi na eukar yot i cknimoh j nb® n Pk gnidocbesidyd. u j e
Mitochondrie je membr 8nov§8 orrgzamed2a O,vE | a¢
m.Kagdg§ buRka obsahuje nhRkolik z8ed st @lstag
energeti ck® z §viTatd arganela jefspein& Iciez dweRrkg . na t v
(adenosintrifosfgt), cog je molekula posk
vbuRce. Mit ocvhibtngion ®e wry®@ d2ATP. Mitochondr
kontrole bunhDln®ho cykl u, rrtTsbtuuRkay )a p oDpstl ez
metabolizmusmast nT ch kysaPi nKrepsdh2 hc§ kvua a dI
reguluje iont8%Bu rovnov§ghu
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Mitochondrie nese vlastn? hapl oi dn2 genc
kterl j e svoj? strukturouwepomomg8l flmaknue rj
dvow | 8knov® kruhov®ys$sekwdhlneeedDNA Ii.Kapdggst v?2
mitochondrie obsahujMi tnotxkhoolnidkr i ld miz22 DMNtAD Nm
zv2Sat d®| kts.p§thEtr6. ddla@pak c®vnat® rostl i
100x del g2 .a Twarvijgaabki | mé®7 ga men §, ge rostl
k-duj enffce ¢

Genetickl obsah miut ovddt agri chryi Solrng2a n@jeAnTj e e |
znal nD redukovant, t] . mt DNA nek-duj e Y,
pot Sebuj e ke sv®muvdilpgdmpEel urdwglv Dt gi ny
zprotomitochondrie do j8dra hostitelsk® b
rozvnNRDtvov§8n2Un noert@aszrote MTnN| nk - guy el imt DANVA® )
MRNA, kter® podl ®haj 2 t r4nvghledemik, o nfu2, tgrRN A
pSedpokl §dang velikost mitsehopmdoi Il mThopr
silnn v&zanl na typ tk&nh), k-duje mitoch
mitochondrie jsoadeklwidasVv ®n incahcppfamytiiun Tj z
Mitochondri 8l nD k- dovan® proteiny j sou r
fosforyl ace. PSedpokl 8§dal o se, ge mt DNA
“uwrovelRov8nk- zTstaly zachovg&ny pouze silnh
obt2gn® transportovat do mi tochondri 2 pS
mnogstvak- -jdadeamn@ hh qrrg2mii nJl asst nost mi pro
pSedch8zejn2czredyseBtImi tochondri 8l n2ho gen

v
i

..I\)<—ho

vysviRDtloval o zachovgn? k- dov§8n? mol ek ul |
nabitTch SetNRzcT nukleotidT pSes mitochon
pozor ovs8gn? pSenorsas tploilny nau kk wadg i gk ,u byl i
k-dovg&n2 zamhemtye PoaktasnipSedpgeromby, ¢e
redukopwBwmodn?2 ho obsahu b uknt el rn®&hoo ssey mmii o o ¢
vyvinuly,vnej vygg2 mpmogn®jenhSemsahlicm a hub se v
repetitivn2z obl ast.i a obl ast.i bez funkl| nzt

Mi tochondri 8l nD k-dovan® pndatpdéiandilzj sou s
komplexu I,cyt bz komplexu lll, 3 podjednotkgytochromc o x i dzBompglexu IV a

2ATP syyzkamplexuV . Tyt o proteiny se %l astn?z
oxidativn2Obf b7 mm§zydraRwej.e rozlogen2 genT n
rozlogen2? sehmidgeganUsmEm/ii gbdj $aveTnpkTpo
genT konzwephaxminggk Tusma®®§dsnz [l analkl znme mu
uspoS8d8&n2 mitochondrfiy8llongzecnhe tgiecnk]l mmT¥gl ee | STI
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[ geny kedujici ribosomaini RNA

|:| geny kodujici transferovée RNA

ND5
ND2 . geny kodujici proteiny
* kodovano na komplementarnim
vlaknu
A8 A COXIlI
Obr.14Schematick® uspoSg§dgn2 gelT na 1idsk®

KromhD k-duj2c2ch Y%sekT obsahuj e omt DNXA ejré

obsahuje konzervovan® regiony replikalnzch
kter® jso@gmciTzn®dineT] jednoho druhu. D2 ky
mt DNA j e jednoduch® wurlit u novihD sekvenov
Nadruhoustau j e pot Seba S2ci, ¢ge i bl2zce pS?
sekvence k-duj?2c?2 peptidy nat oljiekd nzomzlhnal) mEp,
identifikaci podobnTch sekvenc?2 |i transk

DNA podtl ® 8mwtDal n2 rychlosti neg jadern8 LC

D2ky vysok®mumpONAusmups&edpokl §dal o, ge
opravn® mechani smy. Avgak byly pozorovs8ny
zpTsoben® oxidatijwand&mn&PDegeark tj@gk obyd a po
oprava mismatch mutac2, cog js®u z§mPDnn® r

Jelikog jvemi kmtmpMAtn2, nen2? pSed kagdlim
promotoru transkripceK o n kr ®t n D rua nislka v plkoe, s z4é0p,?Rde§ v
jsou dva nepSekrlvaj2c2 se promotory vzd
promotor jle§kkrdden 2geoVMSR) mRNAr ukldupjroc vl
m®n N MRNSAP) a funguj? nez8visle na sobhD. C
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obsahuj 2 c? osm t RNA a mRNA prHSPp g djoaud ndovt !
i nicialn2z m2pta®hoamnghi kfc etRNApPpro femylalgnin o b s a |
a valin a dvhD rRNA. Tento transkript vzni
zajistilo dostateln® mnogstv2 s\Dnmtuétli 2o/ \par
transkriptup Sekr Tvg ten prvn?2 aAamRNAFUFUnkeDrgechny
|l oop je u vgech obratlovcT konzervovs8na,
vpoSad?2 nWkjliemoitcdhd Tskupin oftgapismIdfen8§tru

Vzni kl ® dl opyke®pot &Seblrirpizy Nl it na jednot
PSesnl charakter tohot drogestacslacel mMRMA@Pb N nen
proteinT je | 8stepnbk proymtbind k Tperho clews Rk 8w h
specifikaMi t ochonld§ ¢ ejemlmamenet i ckl k-d neg jade
jsou zde |jin® tesrtminmMdahA2nz kddGny Jakg inici
nemus2 vgdy sNelujetvgaeh d&Geti ckl k-d mit
protoge j e dr uThbo L.B s tsrprewjid i ekt er ® kodon
nej prostudovanBhDjg2ch organi smT.

Tab.1.3ZmNnmi vochondri §l n2m geneti &k®m k-du

Standze
Kodon k- d Savci Drosophila Kvasinky Rostliny
UGA STOP Trp Trp Trp STOP
AGA, AGG Arg STOP Ser Arg Arg
AUA lle Met Met Met lle
AUU lle Met Met Met lle
CuUu, CuC Leu Leu Leu Thr Leu
CUA, CUG Leu Leu Leu Thr Leu

Al koliv genetidcdkdT T,k -rdt DNEA 6k4- dkug e pouze :
kagdt§Dcht o tRNA mhDla blt schophan®&-olzppS n
kodonov ®NapoSkikngadazw2 existuje jeding§ t RN/
metionin) santikodonem CA( kodon AUG) , k tsehopen rezgoankati mu s 2
ostatn2r adidonyAdN al e iUUGSWGa@Y." €t art kodo

Mitochondri 8l n2 genom je poptuylvg rrnRPzm Tneehr |
obl astech | albiologi¢ & pfglquenetikal®*H 2fylogeografie Y a
mol ekul 8rn2 ekol ojge den o dPuocphu® aer xilituddkqcl,ey rendd SDENMA
i ntranlT®Rhoi poét a? a del ecz, a pSedevg2m Kk
genomu®. Vy u giitt2oc mon denonfulkm2 hen2 mol ekul §r n?2
zal og@nt Sech pSedpokl|l adethsn®t dpo®Nj podr v le
diskuzio3,

Prwin2pSedpokl adem je klonalita, kter§ §S2
mat eSsk® | inii a vegker8 mt DNA od otce je
vaj2|l ka. Soul §st2 pSedpokladu je tak® ner
rostlin) B4 Ay gak ji g bylo pozorov§no mnogst v:
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zachovgn? oVEEVE OmepPNAS platnost klonalit)
vpotaz pSi intekpcht avcaizelbenmeazZliogdalbhyy vz
mitochondri 8l n2ho genomu.

Neur §1 n?2 mut ace nelbel enhunt2ahcoe cninarrnalkt er u
pSedpokl adem. Adapdwad qdv Smwyt axa&. wWedemti v z § c
vizkoudmal i1, ge tento pSeddIH ad je tak® z

TSet2m pSedpokl ademyjcd | benst @Sterd?2 r ®KkeImu |
ge mitochondri 81 n2 DNA m8 n2zkou evoluln?2
zTstala zachovg&na konzervovan®sByloavgakk]|r
prok 8 Z§@mgt ochondri 81 n2 DNA mutuje rychleji
dTsl edek vhRDtg2zho oxidativnzho©&MH} esu zpTsc

| pSes omezenou platnost klonality, neut

je mtDNA st8&mmogoug2vamdghaxr$h? kdtaddipSih. i d
sou|l asnhNorgdgricemh nemé&edmavwsife vige pop
pSedp axl&lvadyTh T psrooudla®m.osM i je popul §rn2 DN,
kidentifikacior gani s mT | 8Skapitolath®.DNA (vi z
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2 MOLEKULCRNE FYLOGENETI KA

Mol ekul §r n2( ingl ek eyst@malikikj aca mowlledonror , kterl
prost Sedni ctv?2m, jaoljseuDNA |8 iRNAR selvenceanpeoteiiy,
snag2entifi kovatvydswuBbDyl ior ganwobsm[n2 vztahy
organismytaxonomicky klasifikowat.

NaZemiexi st uje obrovskl atppSledte pdydkaT yor § @ kil
Je tNDgko odhadnutel n®, kolik druhT-ibakter
viavahu, ¢ge Velokstehdpnost 2adapt ace detvke® k ou
slogit® wurlit, co ug je a co Napotjtofdu, nen?2
odhad poltu druhT eukkhagdimckiokie morzgpsdSrisRn
interval 31 100 mii od Tu h TrodeRdllz ¥2gen n & &, .89 Embhbto
poltu se odhaduje, ¢ge MM6SwhkigchoremdHT ¢l g
pops@mnoviDt g2 | 8&§sti j d.el eo t®r guadrcies nmye gb e2z500b r |
biolog a | ®a$S Carm tLS2ndnd@eskaiBrgodrsgt aanviisl mTs yas
povaguje se za ofcesyodetdriti Rgdobymvegak b

zat S2dNDno pouzeorogkaonios mMT,.2 mi |l i onu

Bi ol ogi ckTl druh je souborem popul ac? j e
et ol oghaeclk®gi ck® a pSedevg2?2m genetick® vl a
odlign® od vlastnost? ostatn2ch druhT. D

kterTch Wrolchegnr2 kreprodu&mai hadr plaut nar at a
vliastnoghegmogRejr® jriorlmmiogdntahy (neuvagujm
hybridizaci, kdy jsou potomciJelRtigodpoeavael
druhT prob2h8 st gl e, existuj?2 i nyn2 pSec
pSedka phmB®esepdrdevg2m jde o vlastnosti
kter® jsou mor f odsotga tcrk?yc hs hwldanskt, n oasltee cvh | s ¢

se oznaluj? jako kryptick® a jsou odhali't
[50]

Vige zm2nhNDng§ devf2idmgi creeadriwhu cBx®ma upej ega
egthnND nominalistick® pojet?z druhT, kter® S2
je pSirozens§ variabihlyi fa&, uamnNo™¥t vgtho&Seinge

Kl asi cks§ taxonomi e zal ogens§ na mo r f
environment 8§l n2chnNkma gkdlp r & ke hakifiké&i s
organi smTj e op atr Siehb @ d b naeuht®hkmaa;t i ck § anal 1 za

Vzhledem kj 2 S'i a diverzithD rostlinn® i givolig
taxonklnals.i ck§ taxonomie se pSedevg2m op2r &
vgak velmi obt2gn®noutrlliivtl mhr azn ackey nteazki, jaeb
jednot!| iDB® edrjwme. t ak® omezeni mnogstvam :z
nebo tak® pohlavn2m di morfi smem, mo.r f ol og
Oproti mol ekul §rn2zm znalkiTtmgt ikvtndtr a®c Simarj &l t pes
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proteinu je na pozici5valin) j sou morfologick®namBPketsp?2
gupi@emkol2) nebo prAfvdDpp@EB.bn os ttg2e tli enlun 2v |
virTstek).

Mol ekul 8§rn2 fylmogleh&rnkRani praakye &terlch
obrovsk® amiiwigsltowgtiv na velikostiKagendme a
nen?2 pot Seba cel ®ho nepogkozen®ho organi
Mol ekul 8r n?2 fylogeneti kastjie it ak&®z ischelpmis§
organismy, i kdyg visledkwyohekuwlsg&r rb2iah vzn
pot Seba stanovovat ujkeegnthfykbgéenenickv@hp
Vzg8jemn® v8gen2 znakT |je kal 22 ®so®dnp¥ Bu jkel :
visledky:;dep Qi tsoubj.ekPi ontolpelocle$rn2 znaky
Yapl nD ,odpadfe jejich stanoven? provedeno
metodi ky I® al gorit mu.

Dal p2rmmbl ®mem, sepet kk®&riamxonomie zal ogenst
znacz2ch, j e konvergent n?2 a par al el n?2 eV (
selekl npmisobhakmiz &) emnN nepS2cboujz nv®e doer gkaen i
podobnlTch morfolBgmo&i cmokzekull&§rn2ch znak’
paraleln2 a konvergdédhkon?izm8kkladi skBetad]|

nevl hod nel ze i pl nD nahradit mol ekul §
anagenezfee{atmlmord tcth®me 2 wivojov® |linie |
Fylogenetickg8 anallza zalogen8 na jednol

napS. jednom genu, mTge dobSe popsat fyl oc¢
vsouladus yl ogenez?2 organi smTo.ntl8d snt2o umem$S 2d|riurhmoo
tT kaj 2c2k -sdeujerc2yrmrygejedpb bwn®i ak@ah eukaryot .
verti k8l n2 mezidruhatdly pbSepemsapiostymoe fnBin
jejichg vz§gjemmaladuid vaesrogrd mc @jitmspegideery |

Jedn?®mvmzzch viDdcT, kterl poluégnt m6t kun
organi smT, byl Gkeo r gve® Hpu dAt.u K NBIEIO thaziudity

and Blood Relationship: A Demonstration of Certain Bldtalationships Amongst

Animals by Means of the Precipitin Test for Bldod v e d | visledky sv
pS2buznosti ¢givolignlich druhT na z8kl adh

pSid&n2 krevn2ho antis®ra jednoho organi
ZpokusT eyvéailj sop si organismy vivojovhD
referen|ln2ho orga@ismhi mejaxk$i voMn@@ g fvc h ® o
dospWWIl sil ekku, ¢ge jmp&ebuozhnollig¥ Mk sSit ar ®h o

Nov®holP%svnta.
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2.1 FYLOGENETI CK®ASAFKKALNéEé METODY

Mo | e k dbli Srlnolly i dcyk ®p orsektyot uj 2 dzantaakaodw8® §f a hbbon dr
Znakovs8 data jsou kval it at ivlasinéstech a ktavecmt i t a-
dn®ho zkouman®ho znaku (naps§s. viskyt amin
fragmentu z | ekt rof or ®zy) . Naprot. tomu distan]|
mezi znaky, nelzeai ch ur | i t/hdkdrotozknra®kt Tn.2 st av

Zmol ekul 8r n? gabroutceavto| bk @2 odztahy mdé.zi dr u
vytvoSit hypot ®zRr iom§ref D che pBy bdzwnajszt i znak
kl asi ck§ taxonomi e mTgfeosz ah? ookutte 81 el Th,6e
mol ekul 8r n2 znaky z ¥legkngtikaa yyRodnaocgebodobnost bt 2 g n
znakT

Spol edaky@ Dkol i ka druhT zdDdDnNn® od nej bl i
n a z | homdlogick® z n a Ky mo panakgjsowcpkd®bnostime z i druhy, Kk
vzniklynez 8ai aksed21 2 je |ejedeckD8Inejbed ipgpgdobbmpomsd
ddindpar al el n2, konvergentn2, analogick® a
u bl 2zce p S 2 thto paddbookty gdarku hiTe s d 2 | 2 j ejich S
Konvergentn2 podobnost vzati&kmBcimesgpoldealurh@h
Anal ogick8 podobnost m§ pTvod napS. ve vy

tul REkT a pReovuetrvzonrto gpco[dobnost znameng§g, ge
znaky vzd§| eHo@loe | @ Siedk @jsop pra dylbgertikutm§ | o
i nformati vn? | i Rorzavingoeun 2 z atvy§pdulDj &@rc&l.yzovan®

k12| ovl problOoPmilzynlSage RefjieknNkter® typy pc¢

Paralelismus Konvergence Homologie

Obr.21Dendrogram zobrazuj2c? paraleln2, konve

Fylogenet im&me.me tl adynés p ong pamsigoni¢ a metoda
maxi m8I| n2  ylikelihood)opdrnaocsutji? mopl ceukzuel 83 n 2 mi daty
viDt gi na metadtpedup dahy di stanl| n2mi. Vgechna z
pSev®st na diwgamd m®  nerm2.pak to
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Vsoul asndytiiogeeretki ck® rekonstrukci poug:
proteinTtNdlkdt o kegkwvemeg® a éneldddE Pdiaiz jejich
viv.Kmut ac?2m nedoch8z2 ve vgech m2stech DNA
druhy mut ac? maj 2 rTznou pravdhDpodobnost
fylogeneticky fixovat wopulaci. Ve fylogenetice se ve spojitostidsi st an| n2 mi
metodami pewglwl§nSamamodel T, ale pSedevg?r
navz§8jem zarovnat.

2.1.1 ZAROVNCVCNE SEKVENCE

Nukl eoti dov® nebo aminokyselinov® sekvence
stromu zarovnat. Zaboadom@8nPposekwnw&d&n&hyzajdpot
sekvenc?. Toto pSedzpracovg§n2 sekvenc? je
anal 1 z.

Existuj2 dvhD z8kl aadgl2o0b®@éinédya 2 aorkd8U m&v. § nC

hl edaj 2 V porovn8vam®mtip,8r st esjerk@ emeB o pmoalx
nukl eotidy/ aminokyseliny jsou zarovn8ny p
zn8zornNn® mezer ami v jedn® | i druh® sekyv
Y

0o cel® d®l ce sekvenctename jmodamrioc v hdo®InddK
sou dvhD zarovnan® sekvence stejnlch d ®|

[S—

nej podobnnj g?2 | 8§st sekvenc?, tud2g ho | ze
kratg2. Visledkem jsoundBvte@nrBlehan® sekuve
Pro zarovn8v§8n? je nutn® definovat sk-r
jednotliv® p8rov® shody | i neshody mezi S ¢
kter§8 vyjadSuj e im2zrmnulnpyr anvudkl peoodtoibdnuo stebo a|
nukl eoti d | aminokyselinu. V. substitul n
vRDt ginou viraznhD vygg2? hodnotou neg u nes
aminokyselina) mTge Dbic¢i bNDhemkVaswi nma hdra
PravdDpodobnost.i Substituce nejsou pro vg
mTge S vitg? pravdhDpodobnost? zmutovat |
hydr of obn? l euci n. V pS2padh sabstituceovkvy s el i r

degenerativn? vI astnost DNA kdaupodckdterniich
aminokyselin®

U nukleotidT nejsou substitul n? mati ce
p8ru nukfeothiodhovBOt neg neshodn®ho p8ru
nej mélegi? ast Dj i se poug2vsg8§ matice NUC. 4. 4,
neshodn®mu pd8NMNaprhootdinotwmu u aminokyselino
substituln2 matpirédgenkl ¥ilcv@®@dekozarovngn?2.
vDt ginou poug2vaj?2 dva druhy substitul nzct

Matice PAM (Point Accepted Mutation nebo Percent Accepted Mutation) byla
odvozena Margaret Dayhoffovou v roce 0197 Z8 k|l adRAMImavyckes§z?
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pSedpokladu, ¢ge za danl | asovl Ysek doj de
Tato matice byla vytvoSena ze souboru gl c
>85 % a vych§gz? z empirick®ho stan2ven?
matice PAM vznikaj2? n&sobenzm PAMI®™ se set
kter 8 vyjadSuj e, ge z a | asovl Yas e k doj d
aminokyseljng§aoMkter8 pozice .pMatte RAMMSS v2cer
vysokim | 2sjempse paurgo¥zndgv snnl2ci¥sceek venc 2 .

Matice BLOSUM (BLOcks aminacid SUbstitution Matrix) byla odvozena v roce

1992 z |l ok&8l nND zazdghamich ese&kivehchb. L2
podobnost bl ok T. BLOSUM62 byla vytvoSena
| 2sl o matice, t2zm podcknRjagBPVHEBRWEenece pomc

Z8kl adn2zm al goritmem pro gl oWld snéhTrzar

dynami ckl al goritmus, kterl pol 2t § ma
nukl eoti dT/ aminokyselvigm.2 N§srmhatdina® zmdllt enz®n
maxi m8l n2m sk-re. Al gori t mus nal ezne ne |

substitul nz ma teiy(neerce/delecf’8l i zace mez

Pro | ok8l n2 zarovni8Maz eymmarzBkl atdgmr iSmindg $
Needlemanov®u nschova al goritmu | i g2 jen v nDhDko
pozwe Yisek s mal®immgiphé m§Isrkzhe® zarovngn2 byl
z8kl adn?2 techniky v2cen8sobn®ho =@aarvvwcne8v 8

s e k v E3HeBER]

2.1.2 ALGORITMUS BLAST

V soul asnosti pravdRDpodobnhD nejpoug2zvannij ¢
(Basic Local Al i gnment Search Tool ), kteil
al goritmT. Tento al gorni@ muer zae jpeSheodew § 2 m

vyhl ed8v8n?2 homol ogn2ch sekvenc?2 v databé
jejichstats t i ckT ch Wi namnost 2.

BLAST nladNeederdahovsVunchova a Smithove/atermanova algoritmu
Vyug2vsg heuristick®ho pS2spopoyn@agnzehlody
znaku sekvencelsa g d T m, ale m2sto tokhroS8tked majbprekes
tzv. slova, kaer8r (pokiEBijptkecl®® dattabs§zi sekyv
nalezena shodalso dnot ou sk-re nTad pzadanigmj pr askeem ¢
j 8 dobauswmDr ec h.

Prvmk2rmkem algoritmu je rozdhDIlen? zadan®
Standardn?2sd®l k&i skoaabay] Sl ova peowv rz&m s e
oknhR, nap$S. prvn?2 slovo je tvoSeno prvn2r
druhTm ag | tvrPtrlom kzangadk® ns | aotvdo. s ed ant§ashb &adin N
sekvenc?2 . pdakpv@@hRu@ar ozmouSpouze tysshogy ej i ¢ h g
sk-re je vygg2T ne9? padd nBu kloadmtoit ] se poug
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Sk-rovg§n2 je d8no VvKjl ddruu sadrsdovbriogur 2rs2m Demeeuc ih
pSid8&§vsny dal g2 g k ankrghde | dookkgaladx 4hno&lnno?t ahbdn o
sk-re nepXoklPoekmel on8 prodlougen® zarovn§gn?
mezn? IBodmaok aj e tsowud §zarovhShedku vyhl edS§yv

N2 ge S% el gd agoriimo BLATupro sekvenci nuklebtd $k - r ov a ¢ 2
parametry: shoda 5, neshoda

hl edan8 s e ATTAGACAG

knihovna slowv= 3 ATT, TTA, TAG AGA ACA CAG

pS2klad j 8§ TTA
porovn8van GCGATTAGCCT

produ gwn& zar ATTAG sk-r
GCGATTAGCCT
ATTAGA sk-r
GCGATTAGCCT
v s| endaexk. ss ATTAGAC sk-r¢
GCGATTAGCCT

Pro kagd® nal ezen GjeayhaodaovenaSvalde sceo ¢ kj-  eh andar
vyjadSuj2c2npbobenl embgnl shedkd@asab8§tzej nL mms
seevalueb | 2 §2 hodnotn 0, t2m je gance n8hodr
pravdRDpodobnNDji spr8vn® = kvalitnhDjg?2.

Dat ab8ze GenBank f(Matibnal sGemnte§ oy Biotesh@dBohy
Informaion)poug2v8§ BLAST jakoyhtl @anddar8drir2 nmukd teroc
proteinovich sekvenc?2. VI s lneedkveyny gv2ynh | deods§ave
sk-rem a nejemalugg?2 hodnotou

2.1.3 EVOLULNE MODELY

Evol ul n?2 modely se pdugBwlagh, k=zp Iktonrleckhc,i

konvergent nelv enmuct2acch? DWINA, kter® se n8sl e

analVrmekt erTch pS2padech, kdy jsou si sek\

poug2t evol ul n2 mevdzed § |ae gpposl12fiiSa wsiemip ojuazkeo sp

rozd2|1 T mezi zarovnanl miistancg k veceondc ejme hkoud nj cetj
_nd

L

kdengje pol et rozdl2j el d®l kaakTaravnanich s
zarovng8vac2ch mezer.
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Poug?ewanl®mbdelfuvaguj ? dva z8k!| advar2ze adr uhy
tranzice Transverzn?2 mutace |je substituce pur
Tranzil n2 mutace je substituce purinov® b
pyrimidinovou.

Nejjedn@ldelgg® m| enddelem jeJuke§ vCantof v m (16)&9.

Tento modelp Sedpok!| §d§, ge vgechny transverzn?
pozi cgelkhvewmci stejnNDezpr advvdlDpao d ® &k ®em c e mi
rozd2 | T ( s ubsnebotduecl2e,c2 ) nzaer podl e model u r
pravdRDpodobnl celksowkle kd |dellhmsmduygtlviotgdec 2s e k v
jejich oddhRDlen2a od spol el n®ho pSedk

Tento | ednoduc hfisujersekderce smalob®e pplbt em z mnDn
geneticky vzd§bkewDjitd2 ms @jod ¢ etme dnuld jAgc2 ¢ p b u §
sofistikovanhj g? model |, kterl pSedpokl §d
transMeziz2t.akov®dwmoudealya mpeat]réifodek(K2P)Ki mt er T
tranpiScSmrzayeNpodobnaeatne apav amelen iplka @ meg
transverzn2ch kombinac?2 dvakr8t v2ce neg
a+2b (viz Obr. 2.2) (69,

A< >
b
b b

C<4z T
Obr. 22Ki mu2-pfasr amet ri ckl model pro tranzice

Dal ¢ opracovanhij gz, mbdlaTeyl y p indaSpvSa.j 2 T apraur
zohleRu j 2 ¢ 2 rozd21 n® prawhiMpodamazosei ar Ttzrnd
dnegn2ch dnT vzniklo mnoho rTznTch model T
sekvenc?2 |i |asov® VW8riace evoluln2ch ryct

2.1.4 DENDROGRAMY A FYLOGENETI CK£ STROMY

Dendrogram (zjednodugenlD strom) je grafic
rozvRDtvovsn2 vivoj pvwichhu leivmoil2uce@r. g a8niirsommi | v
(vRtvemi ), kter ® nestpacht wpangh drodzkidad ey BT cvh

zvanlch listy reprezéemittu§rrc2veBt jedmopd é x®r
i vymSel ® .ppedeyn@hrauhpgpSedka vgech druhT
pSedstavuje koSen stromu, cog¢vDte ev btdedvi)l u

D®l ky vDtv2z a ¥hly, kter® vDtve mezi sebo
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PS2kl ad dendr oQpnr a3nfuy | zongS8eznoertRucjkel strom se o
t2m, ge d®I ka v Dt wk[ wejbad Snnjod) sd ovBu etvrov &l 2n

koncové vétve (listy)

vnitfni vétev
kofen

Obr. 23S ¢ h ® emdrogcam.

NekoSenov T zdoebnrdarzougireampouze vz§jemn® podoc
pSedpokl adu spoleln®ho pSedkaSi thiaedqd ®h ot y p
zakoSenhNDn®ho stromu pr osnteiznn kodBetnmaa®bo? ns t k
mogn® jednoduge vytvoSit strom zakoSenBiDnl
koSen mRI nach§zet.

2.1.5 METODY KONSTRUKCE FYL OGE NE T | C KSTRG®MS

Esenci 8/ mél sbul 8snh2 fylogenetiky je tvorbe
di agramy zobrazuj2c?2 vz§jemnoaspsS®mummnsst

zobrazuj? i jejich evoluci. Fyl ogeneti ck®
anal Tzy sAkwerhon? pDiNotnmuitmT.byK se mnRDly vI1hr
sekvenceh omol ogn2ch sekvenc?2, tj. pochdzej 2c?

podobnost jig mTge blt mal §.

C2l em konstrukce fylogeneti ck®ho str omt
sch®mavtoyy evianal yzovanl cMT gzenreek Tp @ £znSTspanivia th T
dviDma zpdaslzelsye.st Zoj it vgechny mogn® strom
krit®ria optimality ngslkidminD p$bgpastquntaearh rnn
konstrikci jedin® hatromun a  z §zkvl oal deli ®@lod et n2 ho al gor i t mu.

PrvnhR zmi Rovanl pS$S2stup zalogenl na kons
optmd ity je vipoletnhD pelei sn&kobemdda ( palol
visledkem nemus? bT ®p@owuylkoy ejdteditncsik miotm®onie
pS2stupudvd@gikd tadjn? metodatmac i m& 1 n2 (Hagipuor no st i
parsimonylametodama x i m8 1 n 2  maxinwin ikelimoods t i

Z8kl adn? myymaex k m8 |me?t cod ¢#nvalloesz e n 2 t ak o
ss r omu, kpogisovaty busigegk vpomdc2 co nejmeng2ho n
ud8l dot 2zahrnuj e nal ezen? nej meng?2ho pol
sestrojitelvilTbmMdrs ttrackmpTvn®&tae rdt mEmunej riog g2 p o
metoda pracug se znakovT1 mi sekvencemi DNA nebo
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zarovnan®. Exi stuj2 heuri sitNika ke® emPB2as tbhuyyy ,z
vyl uluj2, cog zrychl 2 .vyPhSie dpSovuggni2t 2o phtei umSil sr
vgak neexajgwtiusjlee dikiesmt ob ude swomt @V &Fu opti m§l n

Metoda ma x i m§ | n 2 viDrohodansoest z artoavkm a®kjo mp ma c L

sekvencemi. @0 metodijezalo @ma st ati sti ck®mNpHhotdns t
vgech mognd cjhejsitatopnd®! ek bvBnhV2 ¥Dobhbdhnomb

vyjadSuj e pravdRDpodobnost, ge dans§ topol
p&dl o ¢ aatlJahk o nejvhodnhDj g2 snej plAtkg2vybhsédrs
vRDrohodholséedky jsou silnhD z8visl® na zvol

extr®mnnhD vipwibodBunBeo [ HE® ™ opbustnost.

DruhlT pS2stup konstrukce jedin®ho ,str omu
ale smat i c2vz8&,jjemnaldc8H .eKmaysdti2 p8&r sekvenc?2 e
spol 2t 8§wad § leg-disiadgce, na kterou jef e goly n® apl i kovat
zevolul n2zch mowvdzed §[l. g reKatyd &8st n N odhadem C
nezakoSenhRDn®ho stromuM8mreo tcdcany® sdwadordr uh
dvoudrutovdwmTfi,er Ech semem Bkit esrnoaug 2 me nnsestro

druhovl strom. phlstaneckne j eplop$ d sdj@®rkv Nt v 2
vkonelndd®@mhov®mKaeneglom&.d®l ky vDtvzasusaler omu
odr8gej?2 m2tp. emobgsev2z zmDn, ke kterTm d

| asov®ho Yseku od separ @@} uhT od spol el

Ke konstrukci stromudi st anl| nrfecjhl g@lsatt § psivea jUnhweighted o d y
Pair Group Method with Arithmetic MeafUPGMA) " a spoj ov&8M2 sou:
(neighborjoining) 0181182

2.2 DNA BARCODING

2.2.1 ZCKL ADRRINCIP

DNA barcodi b@zj ¢ ed8d§n@kptreatiodsiek ypomoc? kr
DNA organismus na 2 i djeemh o f p 8% seladangomt ¢ $i tw oBku ngho ®

rostnuidom &1 dentifikac2 drumpzsémeludke m2 pS
zn&m®m popsan®mu dr uhu m$2 waskD aRINDA sthaordeyo dzi
shodu v 8 mc i sekwvemsde BMA.kromhD druhoBbDNA i dent
bar codi klgsifikaceam k ol ekul §r Kt agiafxiokaa?iSedddne o z
souboru jedincTldovgggdpch {(dxghdpnoidcl kel cshd 2jl.
shodnl c Barcodep & g1. 0 Jleengpz im@omeagovi k-d, kterl
kj ednozndelnt® f inkeabca ozbbjDejkAt Toar code sekvence
obdobmxnnaddnp ed®snt®mki dr LAH k odri gga biyd mu.ent o ¢
ug dS2 vper, SPatwda Haberta roku 2003%? odstartovadpr akt i ck® real i
tohot o pySgistt2unp umist ochomdmrnio§liczhyDNMA cthd @r op |
pro rostliny. Mi t ochondrgisi olm8etN Mt o m3IPksotligkar vI hod
pSedpokl §danT cjhe vlleahscten os Rkghokatdellj 8 & 2 z Ys
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oddnDIl eny nek-duj 2 c?2mi Vm®KkIg, Negrz ®&ruchest at w
substitulnpPpSemuBgaodr gnlan DNAedbPakt po, mat e Ssk
vDt gnemdbac meambinad, mt al n2 miDNAjehBEobl i kan8sobnh
ned ader n® DNA deo smlaltee | my Ilat o dlainglecnh? dir unheTc
(viz kapitola1.5. Pl at nos't nNDkterTch vliastnost 2, Kk t
mar ker mol ekul@mamee z8nBer zity, e

Pro ¢itwlaVliictheyaket miSe e DNAdroode sekvenog/brg nlag s t

mi t oc hon denu &K nN&tbcoromc ox i d§z a podjkdsatktRk a I
oznal ovas)§ g ak®i bl i §n® d Gbxtwel 0635ecne®Spj nBe k v
dat abvBgak mohou DbTt o z&wicsol oksrtait grea |p o udgeiltgl:
“uusphNgnostiTewndlov evhsaecke . genu bylAnweywrhdnBé g e
uni ver?glgreekibNr byl zdJTvodnhn pouze anallz
hl oubkdV&gaamatatn2ch Yas ek T mt.DRNoAz dé8 6 n adste
mitochondr idgmenZerm®ngesncflubvor u dr uhT met azo?
nebyla vyhodnocov&§nalhExt stduii hmrvEae az d lad¢
na jinTch | &smdad aytb®ht D\NAl 7 eaktme g dolBeamDn e
Yas entDNA cod jeo pt i madbbunPr o n Dk tyero®r gsaknuipsimmT | ak o ]
pt 8ci, NNkt ezu®coxls K k pi @lprsbhanylejxe st uj 2 vgak
organi gmJichg vnitrodruhov8 variabilita n
identifikaci (nap$S. oB%)jTgaku@ losz ¢i n nen2 pmdotilochon
vhodnheboS je nao,pakoung2 wajwvarsebprdontto r Tz
genT triHpgbA( p Sedev g2z m pr o)k vbeltaomat®. Existupt | i ny
Sadatem®nN univerz§ln2ch postupT pro z2sk§
pro rTzn® sk@piny organismT

2.2.2 I DENTIFIKACE DRUHS

Kidenti fi kaci druhT pomoc? DNA barcode se
met ody, t ak jparkvuoblikacipaulpHehertgftagta b g2 ch n§sl ed
prac2oh kterTch HedpsPPEpioel huop rzapcTosvoab p Se v z
Sada dal g2ch aut orONA bdaarl coo di yn gsier pStaaiiavonuly
tentolJedmMg . se o vipdletamwmeBkemninddkterT m e
modelem (n Nj | akitmyrdvwoupar amede)r @ a&kd |l edn® vyt vs
fylogenetickh stronru nej | ast Bpbj one§ m‘DosovgedTIt gi na
Vyucd?2cvajt ohot o p S2nsSsulpeud ujje? cAaakvesiuasi@pirgnt au

organiwmTi tw obl asti, kdy ] e kagdi2. jedin
zpr acov darcodingo A h s edki vset nacn2| n 2 dendeogrand &uu | rea 2
vnitr oda ume ¥ ®dwvanalilityy ® 4 . zveSkagmwékvene vez

veSdan@bgeitedy pSedevg?2m o z2sk8&vE&n2 mnoc¢

<

Tento ¢giroce rowv@alkSeofi pSRepiupu mEriti kT
znakmorvilDent ovan® Yapé tnody rcadingu phko celkiN AHIbav n2 vt
kdi stan|l n2zm mdakiw,d § gee pnlwyt hneé®t hzopdrm®Ht y v ni tr od
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variability, kterl bude wurlovat, kdy se jegtnD |
hodnota mus?2 ref | e kabitweaada | \arsintdr odderl u hno vt cow a
druhy®™. Bohugel je vnitrodruhovs§ variabilita
nel ze m2t t eidoyhodnatsat atvaekntuo joerd ent ovang8 i der
nespr Sledky® Selde dgy¥ymda, ¢ge se vnitrodruhovs§
| ast o p BB \Oaljhd ®dnie ned f adklitbwa,r cpel es ek §z al
nepS21li g univerz8&8ha&aunoSipohawnikidenfifikaci pa i § 2m
radBpakovlD orientovan® metody, kdrewu ®T by
spoleth i v. FPJHIgHEL021103]

Di st anDhk&em@a® ov ® k pNA2bartodingy sou pSev§gnhD zal
zkonstriuogé&mét ifgk ®ho st r onb? klyi ssvpR? gvee | ckeBn dr
rychl osti |je amaldNAz ev hdordunhST kp S2buznTch sku
pS2buznlTch skupin organi smTP doycchstmodsit pr Skv I
bodovTIch mut homopd az2zi2im rthe zi mitochondri 8
barcodingov® sekvence samyytov&ddr? tfeydlyo gneer
hypot ®z me z i odlignTmini skepiknlaarsii fodbk@ami s
taxoomi ckT chl s«ktupomy vytvoSen® pro jednu sl
robustnz a | a4 By | obyseanheuji2c keh yhoyypot ®za zal o
mt DNA nenV%awal o gliniz.t o @dSPbwuiah®orsits mMPvpouze
z8kl adn jedin®ho morfol ogick®ho uznakB.n2DN
fylogenemBgedrulhtT pouze p owbDNA bdrcodingu8esiyt r oj e n
nejde o sestavovgn?2 dan®mgerdetviac ksl neyhs | sut, r oar
fenagram. [105}1061{107]

Je nutn® pojinam®hat poheedu je identifilk
z8kl adnD ernadlclkd y h gneord §,mgbSo sdtr2uh se st §l e v
teoreticky je nemogn® statistickIiMi para
Zt ohot o hl ediide&mt isfeilkhaS8cvi§ dvr u huua riaatgnd8&8  dreeft ion
dr uhu j e nej asns§ a exi stuje nDkol ik t eo

poug2dbptanl n2 metody je vZcem®nombenet i
pS2padhN soubbaemkf emtibdubaleunvariabilitua od dal g2 c
soubor T | edtemadiuho(ddirdd eTh) mee i dr uhovou varia
bTt nNkol v BRtangEZs ovbmilx r odr uThaokv@v ®teor i @kbu giiny
identifikovan® mol ekul §r n2 miappSSMaek@aply (dos
Operaional Taxonomic Unitf'®. Striktn N v2N#thacodingneur | uj e pS2 s
vzorku ke dr uhu, MAmU.evOrleahdoh nejScu syhonyjndokus t  k
nebude exi stovat jednozmalwar i mrbapojteruz pm
mol ekul §r H2M% znaku.

KromhD identifikace druhT Hebert bylavr hl ,
mogm@ugral ekzemiB dcrowhHT, pSedevg2zm t ¥&h mor f
M 'Tato mogn§ aplikace rozv2Sila znalnou d
dl ouh®ho Yiserku tsekveesntclei vzorek pat $?2 opr
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aut oSi konstatuj 2?2, ge url ov8om®mm v ®h a s ida
taxonomi e zafofgeg®cknlachmorbehawywi ck§lkh2 chna
zkombi nowmandlekhbli ®rl oy i c kT mBanzontankly kr 8§t k1T Y,
nemTge m2t dostat el nuad ewny p cnvo2dd@éhbatcodimguchruo t u
mTge al espoR odhalit druhy, kter® jsou po
pSedmNtem hPUBH2 anallzy.

KromhD distan|ln2ch metod, existuje jegtnhn
sp2ge MOTU, wurlen speci fi csekklentiNepoalynga ay i
se potom cel ® zee kswepoziek i aflkr@ pomuakovou ana

barcode sekvenc? byl napS2klad vyvinut S
Organization System}™®. Zj ednodegenmnd, CAOS pracuje ta
sekenc?2 ve form8tu FASTA nalezne variabil n?
jednotliv® skupiny jedincT (druhT). Takt o
jako identifik8tory pro urlen2? pS2stugnos’
na n@krterdi stan| nxskmnet ady ed gtanB@@d gbnn
jako CAOS pracuje i met oda BLOG (Barcodin
ori ent'dwPanmsgidentifikaci druhT se vyzkouge
ul &z

2.2.3 PRAKTI CKE V DINAIBARCODINGU

Aby byl DNA barcodingc ennT m ngetpojf 8mba WNAbac®léet dat
sekvenc? vgech organismT, kit @ s i®c kblynh y z psTpsr
zahrnuj2c?2m morfol.ogDdk& agd®dhaol g & r gzannai ksymu
nashrihmdulgods ek vealhgc2aby se pokryl a wvrn8inicriodr u
rTznlTch2 p@&pwlasnhN mus2 blt stanovena met
porovndBatagab8zovimi dr uhodvelnmii fi &fémnéncreenio.d
zal ogena na diagnosticklch krit®riz2ch, p
j ednol ndarlunh y*"¥od 1l i gi t .

Ve svDtov®iavmbhgshkenod | nThe Barcdda of §ife Data
SystemgBOLD Systemy kDNAb& r codi ngov® seboensael mtch
daty (morfologi e, fotogsatieasngebigr absah®]
4318601z § znBMA bar codze245635dvehd2 bezobratl!lTch,
rostlin a hub™” (4d & 31 7. 2015. Kr omB hov &v&n2dat &8bBgamT t al
poskytujper onS8isdternotji f i kaci Anezn8§m®A sekven:
algoritmus BLAST kteel ® vdat abgzi wyel Ine 1§ 2 s enlowdenr
podobnostn?2ho sk-re. Av gak ani nejni gg?
(nej pSzdekvend®®, g2t)j . pSi Sadi t druha z nFErimobul @sme ktva
nastvpsg pladiyd dr uh, ke kter® nezn8§m8§ sekve
vdat ab8zi zastoupen.

VBOLD datab8zi je vhDtgi nlacth §erd@pképinysThr nut
organismT a pS2padniDpil ojkakdiattypaSoEDr s vdat .j ¢
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p2smenni k-d (naps§. MNCN = Neotropi cal Bi

projekty popisn® informace @y bzraasnt®huop emri acjhe
lzezdat ad@ulerz A sjika soubor veFASTAf or mBé usekvenc?2 | z:¢
vyt voSi tmefodoosopgorjaonv § n2d issaduasnd dn mat i ce, kdy
zvipoltu odmetahch | i apl bve@aotéovaenudell a | n2 h o
dvopar ametri oda®ddelu KPmarvipol et distanc? | e
za ovngn2, kterTchysm@hoDakavibglzaoyhk Dt |

nab@®&3127.206)pro zvolenl projekt vprpivelem® har ak
taxonomi chk®pSkupoady, tS2dy atd

Od roku 2003 do poloviny roku 261b y | o p u bpl Si&o| vagsnoopi sec kT ¢
| 1 §nkT oboalsADN&2 bel rneozdviun dee x ov a d b tWeb § z |

of Knowledge Lz e tedy S2ci, g e vDjiNj@dnoduehost @ait i gn | e
ng§strojem. pNoatwbzlpowmot knout, ge nekritick
anal Tzy, mlegd nv &®s pr &t aci nNkt ed Twdduyl sg e

zav§dhnj 2 c?2 DNAe HancodihgupiSo $ €8kal a vNDdecak®@& i § hk ®p |
orientace \oblasti taxonomié&-*e!,

Zpraktick®ho hlediska se DNA barcoding
organi smT nbDbbhikal speci fliel i Rjog?2 cjhe Y NoAh §lo ¢
zal ogmaol emlaul 8rn2ch znac2chdenjte f mbgaoa® bpoga3
kterT mi S i kl asick8 taxonomie tRgko porad
maj2c2ch rozdeTxanm®l aror §iod otgn 2ec v M8 ryByd® 2 c h j a
| i oboj%ineelonz2rcoizd2 | n® mor f 8 ®YA mrcosimci §1 n 2
take nT g pomoci pSi odhal ovg§n2 Dbl 2zcEenap$Sbuz
[123[1241125N i k\ty@t o obl asti nel zedalddzatarkalnied n ®
mol ekul 8rn2ch zinankemol ekul 8r n2 ch

DNA barcodingse vd n e g n ¥ y d gtBakk&&ontrole potravinf ak o j sou na
moSsk® pl 883 rebokywgSenz2p S2lroogdennE2 & ¢l &1 § ¥ m
kontroln2zm testTm
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3 NUMERI CKEPREZENTACE

Genomi ck® ()nu&kl pooi d o wmi®cokvRBekienaaissmtokrydand d mD
zapisuj? |aksh kldl@dONaNjak Tds®lkkveence. Jde o0 s
z8pi symt/ol ick®&m z8pise jsou sekvence ul o
sekvence DNA/aRNAs e poug? @, Ca® @i, edkade tyto znaky
poSad2 zastupuj?2 vI sknntatymf z2a apdreoni RNA cjyd
tyminu uracil Symbolick® sekvence vgak nej sou
digit8l n2ho z@Agtabov 8n dsTysnobdonl SilxEK.® sekvence
numeri ck®ho fow&82tnhz XxXtgomoanapnumeri ck® map

| de §1 n? numerick8 mapa mus2gemapmiléklt,

pr ot e osmigenks| p aunnosnad j satkeo nsekvence Vv symbol
Tzn. , ge vgechny bi ol ogi cky viznamn® c¢h.
odpov2daj 2c?2m nvaltaesmantoisctkli vIisl edn®ho dig

numeri ck8 mapa nenpihbda kteplapy BWdld n 2d ad ggkvence
SoulasnhN by mhRla blt numerick8 mapa dost a

a efektivn?2 zprarcovi8indslk®bhy |l apdn gtedma&. i p
Ne vgechny exi stuj2c? numeri ck® mapy ]
ng8§sl edn®ho zpracovgn?2. VhodnnD zvolenou n
vliastnost2 sekvenc2?, kter® n8sledn§ analT:
mlTge posikdwtn@® uatnay Tze vIisledky; jejich int
pS2mo zavgdhDj2c2. Pro nhRkter® druhy anall
jen redukovan® mnogstv?2 informace neg pTvVvc
Teoreticky lze odvodit i navr hnout nepSebern® mnogst

nNkter ® vgak nbSusd oaud a\®Bmahou@netddauVn §s 1 eduj 2 ¢ 2
kapitol 8ch bODku#&k@Padses8S8nywumeri ck® mapy, Kkt
Numericklch map agepdsmobRl dhgidaal bydoe put
bohugel vhDt gina tRNchto p/Botimdtzuvpoll neuneRs it in ®k ® p
mapy prodanouaplikacij e nduTtknl@ dnhD ot est ovat a pS2pad
standardnhD poug2vani metedakkhbyRNDpokudntakanwn
danou aplikaci existuje.

3.1 NUKLEOTI DOVA LTYFSTnN

Me z i bi ol ogi cky vT zn ariocgh evnhiacskt@ ovslta s tsneoksvtei
viz kapitola 1.1, dNl en® do t SgS/sWupan{ MRK)Y} Podl e
mTgeme vytwnafici de¢epySeszdne @brt3el)Pah Pdbmorem
tohoto nukl eoti dov®ho |l tySsthDpbezj ezt m@dg1y@
informace Lzehot ak ®z § 2 $§ b U gamihokysetiny. o
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Kagd§8 hrana |tySsbhDomecehendpokPdl vylas®nas
vrcholy na pS2slugn® hrdaRouocdpbasdaps3t 2n
kompl ement §rn2cSh vpluarsitnnoat py(inmipdi n) ] sol
orientovan@. dbm?2ssttSemleu | tySstNDnu pol §tek Kk
osy orient uj ehnrea nraani n ol bt Y& ST), Pk Ysou(mkleotidy
mapovsgnwelkty3mi symetrpreckyt arrméd sd DS u jv2z ¢ 2 7

R-Y
()

AN W-S
a\ | A )

I I L AT

A

P
x
ol

M-K
(y)

LY
Ta,
Y

M/ s

C

Obr.31Nuk!|l eotiydammalt Pomo ovn ®™ R r ychl i

Zavedemdiosyj ako rozd?ly mezi vlastnost mi
Xx=W-S y=M-K z=R-Y,

0, 0) se bude nachsg8zet \

a souSadnice (0,
| tySi nukleotidy vyj 8§dSeny
\

reprezentuj 2c?

) v v
C:'.Cfrj.CJrkC
ek
Fese

Jednotlivim nukleotidTBSapak ceTgeme pSi Sadi

cog pSedstavuje tS2rozmRDrnou (3D) numeri ck

VnhNkterTch pS2padech je nutn® uvedenl zp
vyj §dSe n %konvgnoedPAG (International Union of Pure and Applied
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Chemistry) Jde oz avedah#s2yartbo |l T u PiSttelardinNd Tiskwey k u

sel hg§n2 sekvenace nel ze MedinorzpwabnBymbbly
zm2nhDn® symboly pro skupiny ( R, Y, M, K
nukl eoti dT

B={C, G, T}=~A,
D={A G, T}=~C,
H={A C, T} = ~G,
V={A C, G} =~T.
Tyto symboly pakel t y Sst NDnmu§ g laedkiopu g 2

Tato 3D numerick8§8 mapavmilge z Bt nip ukedyuk os
ztr8tou i nf or mal| nrietody a @ & Isdaih y v y sNtleklt2er ® s e
i nformaln?m obsahem. Redukovan® numeri ck®
| t ySolivykledoj edn® ze 3 rovin rovnobhRDYghboh s
projekl|l n?2 roviny z§8vi s2 biosha mivook Tbddh kit &egtoru
mTgeme z@medm.atkter§ informaclenajld zpuo gnet
rozsahu vliastnost? DNA sekvenc? bylo zji gt
neg siln8/ sl ab8 vazba a purinfepgrimmivdiin.
kompl ementaritu bgz2, zat2mco siln8/ sl abét
komp!l ement.avrlibthu uurzlawjh2o v § n 2 i nformal n2ho ¢
W/'S odpov2|di§y $gtolpreik ceo xry@vizc Obm B.2).Kl8 mp 1 e x n2
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Im=R-Y

Gr——— ®
K M W
-1 N Re =W-S
+1
S
© R

Obr.32Reprezent aclkompkéemx®d.i dgvivni

Vt®to 2D reprezentaci | edgeotnaykabaubrS® cl §
vazbu,naz 8porn® | 8st i re8l n® osy | kEhadne@k] 8st
i magi ngr n?2 OSYy |Jjsou zm@Bgpkraoam2 d4t83rty pwrriimy d
nukl eotidy jsou analyticky vyj8§dSen®:

a=1+]
c=-1-j
g=-1+]
t=1-j

Symboly UPAC jsouv reprezentaciv o viywlyj §dSeny :

= >
T

<
1

— AI
H
1
[S—
N—

WirwWlk

Existuje mnohod a ¢t § 2 n u mereprezekt¥c hkt er ® v § arkodefue vy c h §
nukl eoti dov®ho | tySstnDnu. Z8vVvi s? jakoua met
numerickou repredermrtvodienBv mluzmmee .i cRBatrrepr e
vnaprosto gpatne@\Neyl seldendkdymgad algll zy. repr ez e
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jednorozmRrnR®gakoegrengdt ace | tySrmchmDrn®.
pops8ny

3.2 DALGEé NUMERI CKE MAPY

Reprezentae r e §1 n T mi | 2sl vy

Jedn8 seznejjednodugg?2ch metod numeri ck®
Kagd®mu nukl eotidu je pSiSazeno jedno re§l

A=1 cC=2 G=3 T=4
Tada o reprezent ace n dincehseemi gcsd nc@ ivrldrammsrt nmaocset
naopak zav8d2z vliastnost o,ktger ddu <DICA <s &k ¥Ke r
jinou relaci podle hodnotlyi opcsieSwmizcekn&hcoh h|l

g8dnl TButysl|lreprezentaci je vgak mogn® pou
s pomocn®ho charakteru.

Bin8§rn2 reprezentace

Bin8§rn?2 numeri ck8 mepaow&reantack!| evotuigd vV 8§ p ku
Exi st uj? dvhD mognost.i bi n8r n?2 reprezent a
jednotlivim nukleotidVPmtagem& mian&rehour s@i

Pro prvn2 mognost mTgeme bin8&§rn2 numeri ¢
bi ochemicklch vliastnost2. Naps§S.:

{RIY} =0/1 {S/W} =0/1 {M/K} =0/1,
pak jsou jednotliv® nukleotidy bin8§rnhD vyj
A =010 C =100 G =001 T=111.

Vredukovan@&/Yfe0/bhalB/Mie=00/ 1 pl at 2:
A=01 Cc=10 G=00 T=11.

4D bin8rn2 reprezentace

Jako druhou mognos tepreaentacN mé o K ikeprdzentac® r n 2
i ndirkiavektoty ™. Tato reprezentace meachogy§dB8ou i nf or ma«
biochemi ckTch vl astnpaezeacchhoDEAS s ¢ kple@n mal ¢ ic i
viskytu neekvergictoiuddPve se napS. pSi zpraco
Fourierovou transfkordmaeéz 2¢Hb vasetkiTed§v §n?2

Tato metoda vytv§gS2ulntuls,ugni adinlk alknt2er ®e k
indi kuj 2 pS2t omn o shonukestluna poaci:S2t omnost dand

ufn]=1j e s s[h] £ ¥, e
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kdes[nfjpron = 1, j 8, sgmbdl i ck8Nsekvence o d®I ce
PS2kl ad pAGEBGAF@JAveakij sou indikaln2 vekto
Ua = [100010001]
Uc = [001000010]
Ug = [010100100]
Ur = [000001000]

3Dnumerick 8 r epr &z eairkbdéiek c 2 Ardpredeitates r n 2

4D bingrn2 reprezent atiS? s e kbwetn adturl &tey zirnefdc
Tato reprezentace se Vvyug?2vEsRGBaplsag ke and®np
prostoru.K a gniu@n u k | ejoea iamPinS j ednot kovl 3D vektor

kart ®2sk®ho sodSape®hohesyse®mayS vr,chol T
na pt&.

A=(a.a,3,)=(00Y)

a J2 J6 10
C‘(“g"b):??? 30
a J2 J6 10
G:(gr'gg!gb):%?’_?’-ég
c -
azJ2 10
T= (tr'tgib):g?’of 390
(; -

DNA sekvence je pak rekirmizesndidwdnme miSe mi
Xo[N] :

[ :@(zuT - ueln]- uln)
=20 (el uelr)
xb[n1:§<3uA[n]- il ueln]- ugn)

Pro vykreslen?2 talRiGB Kk ededhooli®@®s ek ®eshcaov
hodnot do rozsahu hodnot 0 ag 1.

2Dn u me r ierdeehtace V1. a 4. kvadrantu

Tato metoda zobrazuje DNA sekvenei 2D prostoru pouze . a 4. kvadrantu
kart ®zsk®ho sol8adk®pdsezr sy sAt,®m@, G a T | s
jedinel n® soosu§kadg.ni Ber inmi di novim bg&§z2m (T
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kvadrant, puiovi m (A a G) pak 4. kvadrant . Jed
j edn ®dt8lziev® sou n8sl eduj 2cz2:

A:%]l,-ég
B ot
C:%\/—gig
882’29
G:%\/_é_lg
gez’ 29
ngél-,ﬁg
B
NaObr.33j e zn§8zornhDno uspoS$8§d&n2 jednotkovicl
y
1__
a2 4 ;
172 4 ¢
1/2 R X
12 4 =
-v3124
-1+ A

Obr.33Reprezentac®. nakfeokvadrantu kart ®zsk®ho

Svihodou se tato reprezentace poug2vsg p
Pokud budeme vyj8§dSen2? jedmbedilwdzh maoadkn
dostaneme o br az e n jakosgmlspeh e pem§wvku souSadn®ho
cekS§ivka sekvenceklsad @ de§ Ntaid b @ avgyrt2v § Sem 2k
smylek, jak by se tvoSily nap$S. pSil. repre
a 2. kvadant u. VytvgSen? smy| ek z p hunerlcky ] e de
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Vyj §dstleen@® a zt akov ®ho grafick®ho zobrazen?
zrekonstruovap Tvodn? . sS8bhuvédemdpov2ds8 kagd® sekyv
graficksg P¥YrerpShkhae t akObr®B4r eprezentace

20 ‘
—&lovék
—vacdice
15 -
10 -
=
©
2 st -
3
< | J
0 y —
i
3
4 W |
-10 | | | | | |
0 50 100 150 200 250 300

Délka sekvence [bp]

Obr.34PS2 k1 ad k umu hee viaant@&vadranfu pre Z exantgenu hemoglotinu
pro |l ovDka a valici

4D vektorovs8 reprezentace
Kagnu®n u k | ejoet ipdSTi ebfd lvekmo vITHEWSR k't or
A=(1000) C=(0100) G=(0010) T=(0002)

Toto pSidmMM®&,n2j glei kvoogl ijtsdd prostomy eoenbcer®, sanlr y
nem§8 ¢§g8dnT v lainvau skkwenoeSekvercel & i esoet ipda[k p Sepi ¢
tak, ¢§ge se npeSktivekerunkapozcolz i c i

RTzn® numerick® <charaktarzdalag?e 4Bkwelkd
reprezentace, [xoceo!®nolszted¥ vryaumyaitizzkj ednodug
reprezentacE®®,

Grafick® reprezentace

Grafick8 reprezenthuomeersekw®Weme?preeent ace |

zobrazitelng8 napS$S. v kart®zsk®m souSadn®
informaci o sekvenci, kter§ ned®MP4Uyr o5t ®
Grafickou reprezentaci mTgeme napS$S2klad v
(138142111431 Met ody grafick® reprezentace posky:

t S2dNn? a srovngvsgn?: rTznTch genomickTch
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reprezentace?2 sekvdmoickexdsmepz2ch (2D, 3D
grafick® reprezentace mohold™ 4 pTeprezentas a t de
vznikaj?2z smyl ky, z kterTch nen?2 sekvengin ® z pr

Nov® metody degeneraci nezpTsobuj 2, naps§.
[134][135]

VmnohT ch publ i kac?2ch j sou met ody 8§ nnyu me a |
porovng§vegn2 kr8tWwel seknmenaogerTznkexbndruhT
anallTza vlastnost?2 metod a pSedevg2m smy
sdemonstrac2 na ¢girg2m okruhu re8lnich dz¢
spS2nosnim vyugit2m jako je napS. kumul ov:
kporovngvsgn2 cell genomT nebo chromozomT.

Kumul ovan8 a rozbalen§8§ f§&8ze

Nukl eoti dov® sekvence mapovan® kompl exn?2n
Jsoul i nukl e®arn@ydlve j @dr 8zku 3.2, pak mTge
hodnotr adil §8pscpM, p/d, Jp/4}.

Kumul ovang f8ze pSedstavuje sumu f §z? k
prvnzho do aktuf8fPn2ho nukleotidu dI e

=2 [ - )+ (0, o))
kdena,nc,ncanrj sou polty pS2slugnich nukIMotidT

Rozbalen8 f8ze se vypol2t8 ze sekvence v
hodnota rozd2lu mezief@8degov SmptszerdNnggd np @

pSil2t§& |i odel|l2pd&d pfS8=sd ughki u §0Brs B k p r2v k
zng8zornhNn pS$S2klad kumulovan® a rozbxal en®
pt al 2 h oBradar hutchinsii( ber negka aljagsk§g8). Kumul c
statistikou jednotlivich nukleotidT, kdeg

nukl eoti dT.
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-50

-100

-150

Faze [rad]

-200

-250

-300| — Rozbalena faze |
— Kumulovana faze

-350 | 1 | 1 1 1
0 100 200 300 400 500 600 700

Pozice nukleotidu [bp]

Obr.35 Rozbal en8 a kumul%smain® cth®nea r so8Hdrvng moe ge nu
Branta hutchinsii

EIIP hodnoty

Sekvence nukleotidT i aminokyselin | ze |
hodnot prTmRDrn® ener gi e Vv g electhonianin@raciionv al e n |
potential(EIlP. Hodnoty pro jednotliv® nuled. 2ot i dy .
Toto k-dovihdddwepomudg?t m2sto 4D bin8grn
frekvenl nzho spektra sekvence ©pro vyhled
anal oz |saagch fu®kc2 proteinT.

Tab. 3.1 Hodnoty EIIP pro nukleotidy a aminokyseliH§>.

Nukleotidy EII P [Ry] Aminokyseliny EIIP [Ry] Aminokyseliny EIIP [Ry]

A 0,1260 Leu 0,0000 Tyr 0,0516
C 0,1340 lle 0,0000 Trp 0,0548
G 0,0806 Asn 0,0036 Gin 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 PRAKTI CKf VYUGHRIECKNHIAH MAP

Jak ji g bkbpitSel@eno mumericklch reprezent
definovat mn o h o, ale m8lokter8 nalezl a s
n8sl eduj 2 c? kapitol e j e di skbybw8naop!| nB&
numericklch reprezentac?2 a deterministick
hodnotnich visledkT.

3.3.1 PREDI KCE K¢ DUJSEKSCH b

K-duj?2c?2 WYseky DNA (tzv. exony) vykazuj?
Tato periodia@rdlaacweyjmasSiuge rkukleotidT pod
zpTsobena nestejnomRrnim zastr@&umen?2tn52 epda

vkodonech. BNDhem evoluce se mezi Sskupi nan
vzory exonT prefer uljT? crea otdd e cghn ® o zyipcy? cnhu kv
Sskupina organismT preferuje I rTzn® kodor
bi as) . I pSesk - tduijj2ec 2p eorbiloadsitcii tnaé kve dn®jn Nc 2um
obl astech (tzv. I ntzomy? antendp erm2arrakhklea o tsit
nevykazuj?2 stejnod™peEiddicitu jako exony.
Pro predikci k-duj2c2?2ch Y%sekT DNA sekve
vyug2vaj?2 HMM (skryt® Markovovy modely) |
M0 prinjcéegpm@&dwmdhou signg§lovhD orientovanolt

sekvence peri odi ci tou 3 pomoc? di skr ®t n? Fou
periodicita se kvydsukjy2tcu?jceh poSbelva8sgtnel hv. euk ar y
nNkterTch prrogkaanriysomTi cskel cthatoo periodicita v

Symbolick8 sekvence DNA mus?2 bit pSeved

mus2 spl Rovat podm2nku: do sekvence nesm?
a tak® nejlastnDji poligr&ram?l mr emarpeovesmtzarc g ,e
pSevede do 4 i mdugkeaalup?2 cNlE st eldinddr e na vge
vektory aplikuje diskr®tn?2 Fourierova trar

- iz—pk(n-l)

N
Uglkl=8 ucfnfe 7 X=ACGT
n=1

kdenj e poSad? vz cktdkuyi=v-a dNjkea |dn@lhkod® V2 k vence

Ng§slednhD Ael kympmwkr®d® fozn&§mka: term2n viko
je ust8&8lehlj ¥dsriaganeS8M KTtma j akogt o z8§znamTm 2z
veliliny, nap$. pSkelatdhi cgke@®homi t&®Mhto2 ;sivgn § |
nem§ ¢g8dnT vI1znam)

Skl =0 a[k]" +UC k] +U o k] +ur [k]*
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Jel i kog nejvygg?2 frekvence opakvence n? n u
AAAéAAA) a nejde o jednotfkrue Hvaesmoe uwl sk ybtru
posl oupnosti, budeme mluvit o Anormali zove

Na Obr. 36 vl evo | v iplSé kdsw@hkafr a cel ®ho mit oc
genomulNKd oo 8®9cépl6 Mt DNA givolichT neob:c
k-duj2c?2 sekvenci (vy) mdoom.&kv eldig¢ 8 ®B & od kv &d
pak vpr TbRhu spektra zSetelnl viraznl vrcho
kterl odpowvkslfi we aeadObrne3.6 pakrzabraAljeAlvg kton o v ®i
spektrum pbdboone |(9sHI®I Pr) ,1 kter 8 podle ol ¢
g8dnou viraznou periodicitu. PSi podrobnhi
k-dwj2 13 proteinT maj2 opravdu viraznou p
t RNA stejlm@pj pledg iDdi citu nevykazuj 2.

gx 10 : : : . 4000

3500

~
T

3000

2500, §

Amplituda spektra [-]
Amplituda spektra [-]
o S
o o
o

1000

| \
0 01 02 0,3 0.4 0,5 02 03
Normalizovana frekvence [Hz] Normalizovana frekvence [Hz]

Obr.36VI komopve&trum cel ® | i dsk® nidopMravol.vI evo)

Kvyhl edg§vgn2epoz®mn®xdhduhl ch sekvenc2ch
vdefinovamp®mtawkml m posouvgin2m okna po cel ¢

a pSekryv oken bude ur]ovat pozil|l madnéozl i
schopna ur]it pSesnou pozici zal 8t ku a ko
kde se tento Ysek mTge nach8zet. PSi pos
pouze frekveldW3kdeWjeéi d®ektb posuvn®ho okn
amplitudu tohoto koeficientuz 8 vi s | ost i na posekvead. posuvn®nh
DFT | ze aplikovat [ na jin® numerick® r

Stejn® visledky z2sk8&me poudgit2zm 3D RGB n
visledku |jepondDridgwnld propulziet uda frekvenl|l n2ch
poug2t jednovektorovou rept¥zenhatac i m&Et d dPa |
vipol etn? | as, neboS fr ejednddon | In2s eklone@ hioc i e
oproti 4, respektive 3 vektorTm ze 4D bi nét
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3.3.2 PREDI KCE REPEH PDISEX&C

Vsekvenc2ch DNA se vyskytwuj? oblasti, ve |
(pS2pmdnhB®cesmi ). RepetitehsgembPhaul §5kat c
Variace wwol tu kop2rovanichlgkpTemashemsomulns?2
fenotypovlI mi projjeevjyi,chcovgl i semvinsag esxpr es
repetitivn2ch oblast?2 je obecnDiomgade| ov 8 n
definice to jsou oblasti o "el CN¥stitvmiS
podstatnou soul §st geno MoV meziddmijson @GNV y me z
ned2l nou soul §st2 variability §¥lejnn jako

Tandemov® repetice jJjsou naproti tomu pos
nNukl eoti dT opakujckr2gth |sie vz2ac es e bTowt oi Y¥sste k
zkratkou VNTRs (Variable Number Tandem Repeats) nebo jako minisatelity.§ ymc i
jedn® populace organismT mTge bljednomol et
genu WNyxmst.8§8vEg tedy ot §zkla,r ejpaekdl emajr2o toa
viznam? Tandemov® repetice jsou bRhem r e|

mut ace, ktienrz8e r ¢ e dedak g?2 repetice do s ek
PravdRDpodobnost tohoto jevu | e rpeoplsitkaa|nn®? m
apar Fondoma Garngijistilivi znamnou korel aci me z i t an

morfologickimi znak¥. rmgnbehtpdgmaem po]
vel kT vévoabwmcilP . dNadmDzkn®p2rovgn2z tS2nukl eo

vhnNDkterTch m2stech | idsk® DNA zpTsobuje v
choroba, syndrom fragiln2ho X a mnoho dz
korelj e se z&valfnostz choroby

Tandemov® repetice |l ze nal ®zt mnohT mi
metodami a metodami pTvodnhD urlenimi ke :
pot Sebuj e apritojr.nDnuzknl8etotvizdoorv ® sl ogen2 t an
d®l ku vzoru. Nal ezen2? repetic pSedevg?2m z

zal ogen® na vipoltu zarodh®ua®mch i mat et nm
nejsou vhodn® peg smakven§taendehgdPiriikn ctiips 28d
jednoduchg8 je metoda zalogemn&mania 8pvénae
Met oda nevyg@gnaidujjetrc®d d@&loku aktyiugy2shpdczavdyp
statistickg ki t®ria je pops&§na v

StejnhD pBakadiv predi kce DNA- Ildeu kv2ych?l cehd § ¥48 B k
repetitivnzch oblmaltPzuvydiigghkr @ mektF&U mizer
konkr®t nhD spektrogramykt§onkemewupekloupfpek
vytveo®idnoz!livh pol2tanich DFT pro kr§tk®

spSekryvem | bez pSekrdkv[u |akee nd o sEchnroluatt
numeri ck® mapy 3D RGB, pomoc? kter® zaved
kter® usnadn?2 n8§slednou anallzu. PSed vyk
jednotliv® barevn® sl ogky RGB ovale pouze zent a

hodnot OPISIEY 1 .
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NaObr. 37jezn8zor R spektrogmaml|ltel ®EBNSEC kao m
(Caenorhabditis elegajsNa osexj e vyneseno poSadoym@§ | 2sl o

charakter Afrekvencef. SvDtl & horizont &l n
rovnaj 2 c? se zhruba 3300 chacaktoddiazuwjie
pSerugovang z dTvodu viskytu i mtlastoxn=T. VI r

~7,4 Mbp pSedstavuje minisatelistetko wvelciek &s
d®l ce "0 kbp

C elegans_111.1_.13783268_14 M_10000-0_15000

500

1000

1500

2000

3000

3500

4000

4500

5000
2 4 2
0 2 4 6 8 10 12 %106

Obr.37Spektrogram chr omozo @uwledaisl, PENFiBad od Be cn®
horizonts8l n2 | inie pSedasa¥%¥ujeeperk@tdneitunte
minisatelity.
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4 CCLE DI ZERTALNéE PRCCE

C2l em disertal naov® pdategronsstick®) neetodn 8 pr b Zpracoyv
genomi c krdalizice®tavttg/vpr ogr amov®m pr o2otvHSeEen 2 Ma
na re8§l nivceiSeddatpeSeétstapni ch Maitta bngaz 2j.e ddnoltel i
takto:

1. Studi um, testovg8§n?2 a zhedpmezem? amodaear |
DNA sekvenc?:

a.studium tradikptehepBastupTakal Tze D
b. vyugit2 numeprrioc ka® akl o nzvue rDzNeA ,
c. metody podobnostn2 anallzy numericky

2. N§ v mhrealizacenov 1 c h al goritmT namatick® r
genomicklch dat

a numeri ck§g konver ze DNA sekvenc? v ho
sekvenc?,

b. podobnoasltin2a amenomi cklch dat ve Spo¢
form8tu.

3. Aplikace vytvoSenich postupT na res8§lneG

a.ovihDSen?2 navrgen® numerick® reprezen
analTzu na souboru re@&lSeja PBSASstsE
datalg z 2 |,

b. vyhodnocen?2 visledkT podobnostn2 ana
reprezentaci.

Nov8 numerick8 reprezentaceobdDNAdesmknancg:
vyugit?2 pro DNA barcoding, t] . porovng8vs
podobmadtizuavyug2vaj2c2 nov®ho numRlra ck ®h
bTt vprogonBovngn2 vel kReBl m®ubek Temdcada . bud
zveSejn® datab8ze DNA b arUc osdeiknvgeonvcizc, h kst eekrv@
navrgenou metodi k dwdeprpFwwiddemlaemynal Tza v
algoritmem BLASTWat ab8zi GenBank.

Body 2a. a 2b. c¢c2| T di kopiol¢ba| Bd8dpr 8§ae as?d
j sou z p rkaacpoivt8oila@ cvh

49



5 NUKLEOONB DENZI TNC VEKTORY

Metoda e@naty nu k| eotr as[p. nukl eoti dowiSceldstianaj &
jednoduch a e fzepkTtsiaMmer i ck® reprezentacel isymbo
RNA. Vprincipuw j adSuje prTmRrn® zastodpknhoyad®
| §sti sWwhkiyence.t ®t omadkerrre2z bambalogs ek &€ mc 2
nebyl o dosudr @lud\tarktovEnoRapisdls®ri bueeatnwké
v sekveng cde objevuje pouzepu bl i kgdaah ch pl98g édy bytak e m

bi oi nformatika t epr v eriemavalagegpbuget nkvanttsavt® hvon 2v T
charakteri.zaci sekvenc?

5.1 VAiPOLENIUKLEOTI| DODENZIINE CH VEKTORS

Prov T pohuk! eoh dedzin®Tode kKt BNDT Vv e)k gdeonejdive ze

sy mb o DNAcdel®ence vytw S?i n § mmdad k a | nban] vodrik,tben],ya

bin], kt eorb® ahuj 2 nhenotp dpo&ud se danl nNukl eot
v sekvenci vyskytuje nebo hodnotu 0 p S2 p § d N mldeotid nevyskytuje.

Vsekvenc2ch se kromhD znakT A, C, G a T pr
jegthD dal g2 speci 8l n2 znaky podle konvence
nukl eot i d, se projev? v e ougles. Matoi hodmotak a | n 2
reprezentuje 25% mognost viskytu nRkter ®hc
reprezentuj? nukleotidy o urll.Vi®n dii loalhre2md h
vektorech pS2a&T ugel cpha k n uvkyl sekoyttiuj e Hiodnot a
vsekvenci znak R (puirmdciiokadl m2uckh eveé ktddr e cphe
guanin bude hodnota 0,5 kt er 8 pSedstavujpeur5 Mm%, md erdgys:
adeninuA nebo guaning. Tab.51s hr nuj e hodnoty bin8rn2ch i
vgechny |1 UPAC povolen® znaky pro nukl eotic

Nukl eoti dov® denzibind 8§rvre?kcthoriyn dsiek ad rnl2 wjh?
pr TmDr epwoSmuay n®m oknhD o definov&n® gdegl iok g setc
pozi ci (jeden nuklocknhlD dygakPr Vmir b § Smamb
denzitn2 vektory jsou kratg?2 nedg MpllOv od n 2
bp a velikost vI1 poVeat mutkd epd s wWvln &ergsokaskmea d
MW+1=96 hodnot8ch. VIiWtdltnRr tkn od ®n xietl n X

oWilhodnot. Toto zkr8cen? nen?2 pro mal ® vel
mogn® toto eliminovat tak, ge se na zal 8§
dopln2 pS2datmpdimi u hodwoajamé2m se polovinDh
zaokrouhleno na nejbligg?2 nigg?2 cel® | 2sl
vyj adSuj 2c2p S?tpegdnl zjnaakkoT VN 25% mognost v
mogmH nukl eotidT pSed zal §tkem |i koncem ¢
vliivu hodnoty ogetSen2? okrajT bin§rn2ch ir
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Tab.51Hodnoty bin8§rniohTi pdiokaukdi elbtvelkveE

Il ndi kal n? I ndi kal n?2
Znak b be bs by Znak ba be be by
A |1 0 0 0] Y 0 05 0 05
cC |0 1 0 0| K 0O 0 05 05
G |0 0 1 0| V |[033033033 0
T 0o 0 O 1| H |033 033 0 033
u 0o o O 1| D (033 0 033 033
M |05 05 0 0| B 0 0,33 0,33 0,33
R |05 0 05 0| N |025 025 025 0,25
w |05 0 0 05| - |025 025 025 0,25
S |0 0505 0
Po Yp(rraovziyl®iSre§irrn2 ch i ndsebal Adeanz2i t enlét owreTk t
apli kovg8§n2m pweekkosttWwt ®ho okna
n+W/2
"B ul]
dx[n]:%,nzl..M (5.1)

kieMj e d®| kaXpektvgpcerukl ebp d blao sePobybujewo ®
cel ® d®l ce i ndilksd |erd2kcelm pwdlkmdbidioimok eN. Takt o
z2skfdoet yS denzi t nRocsht vpeokstuovrnTRh oV.edbkba a | e
vel i kost.i okna je z8visl8§8 na d®l ce sekve
visledn®ho signs§l u. PSi vyugit2 nukleoti d
met od anal TjgyotsSeekbvae nee h ® k o spto lop aksaug d o u me t
optimali zovat, t . vyzkouget na zkugebn?
vipoletn2ho okna a pro dal g2 anallzy stej
knejlepg2m visledkTm.

N§s| edabj®2cz2obrazuje pS2klad tvorby bin§r
nukl eotidovich denzitn?2 ceh n¢ & dieESoorkiuakplrecot v @
spougit2zm doplnhBDn2 Dbin&rn2ch indikaln2ch \
vektQbr Flpakzn§zor Ruje blokov® sch®ma tvorby

Jednoduchou analTzoawghaset2zjoget $en?ktek:
i ndi kal n2jemejvle&p @7 Jlengj.menmPsodbkres!|l enz. B
testovgn2 oget Sersd dék & ap Tkiokew Mm@stpro Oelikas§ 1 s
vipoletnWhBagwn9% nukleotidT. Anallza byl a
sekvenciDNA 9 ®1 kou 500 bp. Tat o NDevkevketnocrey bpyrloa rp
hodnoty oget Sen?2 okd@ljkTy bvilnpSorlne2tcnhz hwoe kotkonraT
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denzitn2 vekWprykEZkn&cealy8oku i konci , | 2
konce, a tyto denzitn? vektory slougily
zkreslen? byla stejn§8 DNA pel¥WmedbrolikdFcert
pSed vINDokekéemr T. Po pSevodu noldstajdeun zd &I nk?uc h
jako referenln2z denzi t.a Me zoib sraehfoevrael nal nzzZknrie ¢
denzitamibylyspp 2t 8ny Euk| i dwuzwzorlec®.)y zd 81 enost i

Tab.52PS2 kl ad tvorby nukl epbWdbovich denz

Sekvence: A G T T N A C R A C
b 25 25 1 0 O O 25 1 0 5 1 0 .25 .25
_Bidr}§kbC 25 25 0 0O 0O O 25 0 1 0O O 1 .25 .25
I N |
vekiory bs 26 25 0 1 0 0 25 0 0 5 0 0 .25 .25
by 25 25 0 0O 1 1 25 0 O O O O .25 .25
da 30 25 25 .25 .25 .25 .45 40 .25 .30
NU';' eot 10 05 .05 .05 .25 .25 .25 .40 .45 .30
enz
vektory Go 30 25 25 25 .05 .05 .05 0 .05 .10
dr 30 45 45 45 45 25 05 0 .05 .10
Sekvence hRadNI S
ydzl £ S2[i A R Tyl wa |
\ 4
hRaGNI ySy)\
T8 TFr6t 01
sekvence
\ 4
ted@2nSyN
AYRATLLF 6yNE

| €—]

52LX YSYN H
yE T1F6+ 41
OAYH NYNOK

@S 02 NH

~

A\ 4

Volba velikosti R %{ef L%EEOGSAU
5 6 6 S b 2, i -
PelLR26SuyNKE Réfyli\uyj\lo

P

Obr.51Bl okov® sch®ma tvorbyektbrdotidovich

~

Sd®l kou vVvI poHEwkInizdov sokk@nawz 2z d &leennza sthhexz mi V €
zkresl en? a se zMKregsmeerg2m hm2romgld et 5 s tdloy.B h
pSv&882m ho.dngoett SOBVvEM2 okraj T hodnotami O
Chybowst byla i nt er val u 0 agminihenbvhegdmet Ni Dk 5 s
hodnoty O, 5 c¢hybva@bs 652 (vpirroa zm3de hrloesdtnloas,t j s
prTbNhy j ent e@stoo wnaXkitcehr ® ozd n.dduto angleztoSio vb8ynl 20
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potvrzeno, ge oget Skov@m¥ b&dmpTanii n@r 2B c
ZzpTsobuje nej meng? zkreell ékosta2 tolt polz&tr e
m8§1 o

2,5
—0

/ —0,1

: —0,2

—0,25
—0,3

—0,4
—0,5

Euklidovska vzdalenost [-]
b "

<

0,7
—0,8
—0,9

0,5

3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29
Velikost vypocetniho okna [nukleotidi]

Obr.52Vlivvol by oget Sen2?2 okrajT
ao

o
vzg8vislosti na velWke&esSekr v
0,1s0,4a0,2 9,3.

bing8rn2ch vektor?
Pese2po TOKhg oge

Graficks reprezentace nuknRlod lzigldas T ¢ h d
Nejjednodugag? j e samost auk ®e ovtyidkdroeesi| tehn22c h
vektwoird pS20krl 33 Tatao vizualizace poskytuje
jednot !l i vT crh§ nmmcuik | seeoktvi ednfc ev a miTdjeemtei fniakpaSwv aktl
sekvencep Sevaguj2c?2m viskytDemhir ziptT@lod wi kluad
vzobrasmmauk|l eotddozl th?2ch vektorT pro nu
bi ochemi ckT chObv bAlksld jsoa gbtr2a z emiyz 3 mognost i
Sumace vektorT s e S2d?2 bi ochemi ckT mi Vv |
purinov®/ pyrimidinov® nuk]I| eovto d?ykvazanoauk | e ot i
nukl eoti dy obsahuj2c?2 aminofloetd kailwep ivnu.
1.LVgech 6 mognost 2 sumace vektorwkresiodl e |
tak® po dda®kategotevldstnet 12elrewk i dT (napSny) puri n:
do j ednoho Obrb558Vztkoumt ov itzy p uenvway kprrevsnl2e np?o hjl e d
p at kompementarith e d n o tklait wigblm $§ 2nost 2
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Nukleotidova denzita [-]

0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Pozice v sekvenci [bp]

Obr.53Nu k| eoteindo ¢ ®@ 3 ds\wd K toacrhyo n d r ¢od drgadismaCang e n u

Nukleotidova denzita [-]

o
[5)]
I

|

o
[5)]
T

|

lupus campestrisi=15.

A+G

0 1
Pozice v sekvenci [bp]

Obr.54Sumyn u k | e o tde d pdhVektdiT pr o puri nov®, sl

nukleotidyl 8 sni t o c h o n d r ¢od drgadismaCang &pusicampestrishi=15.
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0.5 M

Nukleotidova denzita [-]

1 | 1 | | 1
0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500
Pozice v sekvenci [bp]

Obr.55Sumy nuk!| deontzidhivekta Ic § sni ochondrd¢odl n2ho gel
organismuCanis lupus campestrss| e bi ochemi ckl c hW=I3 ast nost 2

Vsekvenscymbholvi ck®m z8pi su se kromBD znakT
jednotliv® nukl eotidy oblas vyskytuj?2z i z
znaky -, kter® poch8zej?2 ze zarovn8vs8§nz sekv
nukl eoti dDohWakfFgtl Sedtbjai § pSi tvorbhND bin§ri
vektPokKud se znaky N vyskytuj? na zal 8t ku
neboS nemaj2 ¢g8dnl viznam a jejokhajplone
denzitn2Vhskegekticjhf &zinmakIT N uvnit$S sekvence
ve vgechi bdink aecktrécthzqhar ovng8vac? -)jeevzheordyy ®( z n a |
sekvence odstranitiva k ® k o | i pBeakocd vgakybudeme cht 2t
v2ceng8§sobnhD =zarowakinimuls2 sé@lvwenzédrovng§vac?
nahrazen2m holdno8dmidd R adkibrecovbr. 56 ukazuje

jednotliv® denzitn2 vektory sekvence, kte
pak jsou tytyo nzan a2kdy0 paBotldbrdu pwizZz w§l n2 i nsp
nej sme schopni urlit viskyt znakT N; znal

na zal 8tku vektorT. Z8leg? tak® na veliko
N je | ®pe odbkakPt slumbrdsinbn 28 pakikazuje denzity
vzni kl ® po odstranin? pol 8teln2ch N a n
vbin8rn2ch vektorech.
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0,5~ 4

Nukleotidova denzita [-]
®

| \ \ | | | | | |
00 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Pozice v sekvenci [bp]

Obr.56Nu k| eoteindgode®eadry sekvenak Tpohcili a0kayp4de m

250bp, W=15.
s
N
c
<7}
T
2051
o
2 —C+G
= —A+T
= T
=
0,5+ |
—A+C
0 | —TG+T | | | | | |
0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Pozice v sekvenci [bp]

Obr.57Sumyn u k | eotdendio¥ ¢ b hwselktvemTEe s vIiskzctleEm znak:
10 a 240 250 bp,W=15.
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05+ |
- —A+G
© —C+T
N
[7]
T
2050
o
3 —C+G
= —A+T
3 T T T T T T
d
0,5 |
—A+C
0 | —TG+T | | | | | |
0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500

Pozice v sekvenci [bp]

Obr.58Sumyn u k|l eoti dovichse&wveinte2 shviesektyoieT™ znak:
10a240 250 bp, &k or ekc?2 odstranbDn2zm pol|ld&NBbBadmotansih N a |
0,25vb i n 8t ndc keektorechoNF15.

5.2 VLASTNOSTINDVEKTORS JEJI CH PRAXUGICKE V

Teoretick8 pravdhDpodobnost, ¢ge bychom pro
stejn® denzitn?2 vektory, joeivdev® dmalzgt ayv
jsou z8visl® na pozic2ch jednotlivich nuk
okna. Byla provedena anallza vIiivu zmDny
Eukl i dovskaquzviored®9),emerast dvilDma sekvencemi

sekvence, se kterou byly porovn8vs8§ny sekyvVv:
| 8§st sekvence l i dsk®ho mi tochondri 8l n2ho

nukl eoti du nanulkileowdldnTj ej imAd8l enost mezi
nez8visl§& na typu zmhRny nukélibkosuz Eupobl
okna knoesn1§ n®su okol o | i mnpor gos trve? 8vizrdBu t saeck?v, e
590 Obdbés® kzd®I| kFoos smoein@a-Hi.ce s

ZpNDtns§ rekonstrukce deypymboli crkuBk | sek v dilcc¢
jednoznal n§. PSedevg2m na zal 8tku a konci
nNDkterTch nukleotidT. Tentzar §gd nomer makt
pSesn® pozici nRkterTch nukleotidT.

Denzity n8hodnhD vygenerovan® sekvence D
skutel n® DNA sekvence a stejnhD tak nemaj?
exonT charlaktjeitrnakomo ® & rnviauwlizdcedenZin 2 ch vekt or
nelzeS2 ci, o jakl typ sekvence se jedngtg.
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\ —200 bp - 1 mutace
6 =500 bp - 1 mutace
——1000 bp - 1 mutace

\ —1500 bp - 1 mutace

(9]

Euklidovska vzdalenost [-]
N w =y

\ —1000 bp - 70 mutaci

3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29 31 33 35 37 39 41 43 45 47 49
Velikost vypoéetniho okna [nukleotidil]

Obr.59VIiv velikosti vIpol &td3%hnerdekztanidvoa Euk!l i
sekvrelzeth d®l ek pSi zmNDnND jednoho nukl eoti du &

Nukl eoti dov® meemamu tma&j 2vierkd mireyh n®bP ast ech
nukl eotidovich sekvenc2. Jelikog vektory \
sekvenci jejich wvyugit?2 ke kompaNakieonit i dgewnd
denzitn2 vektor yr ybeyh | t®Rnku® vgylhd evdy8w@gkvenckz n § m®t
nebo homol ogn?2ch sekvenc? S pougit2m met
di gi t 8l n2ckh§l:izgncg8har.aklter zastoupen? nukl
vyhl ed8vE&n2 CpG ovsytsrolkviknT , v Ttsjk.y t ebrl acsytt20 s§ n
p S2 k |Gbrd 5.10) a. Konzer vovan o sND vekttréchne[rgTec hm2wvt z ot r@[

spojitog S aktivn?2mi m2 sty k- dovan®ho protei
reprezentace sekvenc? pr o vsyiugyn &l2onv ® mezt aol
dynami ck®ho borcen2 | a%l (N®yrea njirsdorut®itnme c kw

pS2kladech uk§8z8ny nhRkter® mognosti vyugi:t

malé CpG ostrivky hlavni CpG ostrivek
: :
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o
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! ! : !
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o

Obr.510Sumy denzit purinov®l/oplkal mzacholCi@Gnlo&l e
sekvenci X07398.1\V=49.
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Grafick®nikbbotidéaii i ch wealkt odreT g2 vIipol etr
W=7 nukleotidT) d8vsg8 dobrou vizu§l n2 i nfc
sekvencemiSekvence rTznlch genT majNDvgkiorghopi t e
vizpS2 k!l @m. 5l obrazuj2c2 prvn2ch 500 nukl eo
k-duj?2c2ch 12S a HipmstamuR dphibius jramd s maboj gi v
Gl ob8l n2 zarovng8n2 tBhDchto dvou sekvenc?2 v
Naopak sekvence jado ho genu al e jinlch organismT m
L2m pS2buznhj g2 or N2vektosynviz Obr.t522npro pva davde n Nj ¢ 2
Hippopotamus amphibiuls h r o ¢ h 0 b Ggniglupusefdmiiidrif pas YMam§ c 2
Obr. 513 jsou ND vektorypr vn2zch 500 nukl eotidT sekven
pS2buzn® Canisdupus familiayg p e s d dCangs dupuy campestriwlk
eur oasRojzsdkeTl) .me zi s e kjedeom qkleotidu paozicp3d2) ke v
u Canis |. familiarisje adenin a (Canis |. campestrige tymin. Protoypr ost Sedn?2 |
obr 8zku, kde | sNoDu vzeolbireatz®e/nsyi Isnu8myvazba, | s
totogn®.

— 128 rRNA —16S rRNA

o
o
AP

Nukleotidova denzita [-]

| | | | | | ---‘ |
0 50 100 150 200 250 300 350 400 450 500
Pozice v sekvenci [bp]

Obr. 511Sumyn u k | e otdendio¥ € b h\devlotuomr TTznT ch mitochondr i
pro r RNA o ody@isnudippbmp@amus amphibiygs=15.
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— Hippopotamus amphibius ~ — Canis lupus familiaris

o
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Nukleotidova denzita [-]
(=]
w
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I ! I ! I !
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Obr.512Sumynu k| eoti dovichddemz imi hochownekti &l n2ch s
rRNA o d®I| ce HippopdgnudamgrabiesCGamslupus familiarisw =
15.

— Canis lupus familiaris — Canis lupus campestris

o
[5)]

Nukleotidova denzita [-]
o
()]

05

""" G+T | ! ! ! ! ! ! ! !
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Obr.513Sumy nukl eoti doviadwhouwemizti daoh? astedkwiesSrltarr pr o
rRNA o d®I ce &aris lupys familigrisa €anss fapus campestrig/=15.

Anal TNzDo uv e kto gedeh genalepror Tzn® o,rlgzaeni jsendyn o d u ¢
odhalit, vk t er Tch | 8§stech sekvence a jadb® typy
514zn8zor Ruje barevnhD k-dovan® v2cen8§8§sobn®
jednoho druhiEtheostoma proeliard 70 bp dl ouh® | 8st coxlmi t oc h

HnNdT hSeb2nek pod =zarovng§msam nalkdaesdujiadT
plochavd an®m sl oupci znamens§, ge na dan® po:
nukl eoti du. HI oubka b2l ®ho m2sta ud8§vg m2
m®njle obd®l n2k AzubatlTfA, t2m v2ceap®ou n

Zt ohoto obr8§8zku vgak nem8me bezprostSedn?
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vurlitlTch | 8stech sekvence konzervovanhj g?

vipoletn2 anallzou zarovnahDche kir®Rvenc?2,
5.15, kde jsouND vektoryj ednot |l i vich nukl eoti dT pro vge
jednoho obr8zku. Tam, kde se vgesekvangi pr Thbr

pro vgechny jedNap$8. kadeERirwlog@ndyv. dRl0 ag(
konzer P&VYanwiykrdbBl eaBt eui oc hemi dosthnene v 1 as:
dal g2 infoymachukkéetr®dT j sou ©OBrcd6jkonzer
patrn®, ¢ge obsah puuklhewtichT pjyei modsnawhb]
neg obsah nukleotidT tvoS2c2ch slabou/sil
konzervovanost purinovT csho upbyorriumi pdd choobvr Tcchh |
souvri®e2d3sl nouc &? t oa nreBcievolndvizkapitola2.1.3.

s

zarovngn?2 cbxBpsrtoi 5mi trolczhno ncdhr ij e
8§dky oldypeonweadmja& sleoupce zn8zor
dovan® nukl eoti dy.

Obr.514V2 cen8sobn®
druhuEtheostoma proeliate

=

Nukleotidova denzita [-]

1 o
200 250
Pozice v sekvenci [bp]

0 50 100 150 300 350 400 450
Obr.515Nu k|l eoti dév ®ddesaziytmi t ochcorlpr o §522hdzglear
j e di n cBtheastomalproeliare el en D | jeen ao lorbd mist konzervovart

adeninuW=15.

61



o
[5)]

Nukleotidova denzita [-]
(=]
wn
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| | | | | |
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ukl eotidovilchs dehzbt hdodddpro R hdhT g
znl ch | e&theostand praklia@Vr1b.

ObdobhpapSpro 26 sekyverEthéostomd Ar5lt ¢ doxgemwh T
p Seds Ola.v5uly, Obr. 518 a Obr. 5.19. M2ra konzervovanost
podst at nINDwektargn?a,j 2alzeachovanl trend.

i
| I

§sobn® zarovn§8n?2 cbxBsrtoi 2n6i trolczhnol ncdhr id8rli
dky odpov2zdaj?2 sekvenczm a sdyoupce z

Obr. 517V 2 c e
f

n
Etheostoma 8
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Obr.518Nu k|l eot i dov ® |dSesntzii trmi 2t ovcehkoorioryd §2 @2 hDz gl ok
d r u h TEtheastdnigW=15.

Obr.519Sumynuklet i dovich dehgsthn? mht vekeompdf2681 n2 ho
rTznl ch d&thaodtomaW=ibd u

V ND vektorechj e t ak® dobSe patrn§ rkS8omczie rkvoad a n
(trojice nukleoti dT k- du@®bt 6200br. =22treObro k 'y s el i

522z o br &B vektdrypouze 0 r vn2 c h, druhTchkodotnSfetZe h
sekvew 2 cel ®ho mit omHdbhdr TAhhéthoolgreatdl osvec T .
projevujevt Set 2 m nukl eoti du kodonu, NI muejk toodrpTo v

jak je zSe®bel5820VpvS2dpatddixlage nmej m@&nN variab
nukleotid vkodonu, vizObr. 5.21.
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