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Predhovor

Névody na cvicenia z genomiky a bioinformatiky - metédy porovnavania a fylogenetické
vztahy sekvencii, su pokraCovanim Studijnej literatiry z oblasti genomiky a bioinformatiky, ktorej
prvé Cast’ bola venovand biologickym databazam a databazovym zdznamom. Zamerom autorov bolo
pripravit’ Studijnt nadstavbu venovant pokroc¢ilym postupom bioinformatiky, ktoré zahfiiaji analyzy
na urovni sekvencii nukleotidov, posudzovanie podobnosti sekvencii a fylogenetické analyzy.

Tak, ako pri predchadzajicom titule, je toto praktikum urcené pre Studentov predmetov
Genomika a bioinformatika, Genetické technologie rastlin a Rastlinné biotechnologie, ale aj d’alSie
odbory a programy univerzitného smeru. Ucebné texty ndzornou formou (42 obrazkov) uvadzaju
jednotlivé kroky aplikacie pouzivanych bioinformacnych algoritmov. Stcast'ou textu st sumarizacné
a text doplnajuce tabul’ky (12 tabuliek), ulohy a slovensko-anglicka terminologia.

Vzhl'adom na progresivne sa vyvijajuce bioinformacné metddy a nastroje a ich komplexnost,
bolo snahou autorov poskytnit’ informécie v rozsahu, ktory umozni Studentovi aplikovat’ zdkladné
postupy a interpretovat’ ziskané vysledky.

Autori vyjadruji pod’akovanie recenzentom Mgr. Ildiké MatuSikovej, PhD. a doc. Ing.
Jurajovi Candrékovi, PhD. za zodpovedné zhodnotenie rukopisu, cenné pripomienky a navrhy
pre skvalitnenie obsahovej stranky publikdcie. Pod’akovanie tiez vyjadruju svojim najbliz§im

za zazemie vytvarané pre vedeckl a pedagogicku realizaciu.

Autori



1 Uvod

V ostatnych rokoch je zrejmé, ze pre profesijnu Specializaciu jednotlivca a realizaciu
Spickového vyskumu biologického zamerania, je jednym z kluCovym faktorov schopnost
kombinovat’ laboratérne a pocitacovo zalozené pristupy synergickym spdsobom. Uvedeny postup
umoziuje vyskumnikovi efektivnejSie navrhovat experimenty, na zaklade aplikicie databaz
a nastrojov bioinformatiky, a ndsledne ulahcuje aj analyzy rozsiahlych stiborov dat. Prirovnavanie
dvoch ¢i viacerych sekvencii a zistovanie miery ich vzajomnej podobnosti je centrdlnou témou
praktickej bioinformatiky. Vyuzitie digitdlnych symbolov umoziiuje podobnost’ dvoch sekvencii
nielen kvalitativne zistovat, ale aj kvantitativne merat’. V mnohych pripadoch musi vyskumnik pre
pochopenie suvislosti, rozsirit’ analyzy smerom k evoluénym vztahom. Porozumenie fylogenetickych
vzt'ahov je nevyhnutné pre identifikdciu novych génov, zistovanie povodu genetickych ochoreni,

charakterizaciu polymorfizmu genomov a mnohych d’alSich suvislosti.
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