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1. Metody studia DNA a RNA 
- izolace DNA 

- izolace RNA 

- zjišťování koncentrace 

- uchovávání DNA a RNA 

- elektroforéza (agarózový gel; polyakrylamidový gel) 

- vizualizace: přímé barvení v gelu; nepřímé barvení (Southernova hybridizace, 

radioaktivní značení, neradioaktivní značení) 

2. Restrikční enzymy 

3. Klonování  
- ve vektorech (plazmidy, cosmidy, lambda fágy, BAC, PAC, YAC) 

- pomocí PCR 

- příprava knihoven (genomické, cDNA) 
4. PCR 

- princip 

- denaturace, annealing, elongace 

- elektroforéza 

- využití 

5. Sekvenování 
- chemická metoda 

- enzymová metoda: princip, metodické přístupy, aplikace 
- analýza sekvencí, databáze 

- sekvenování genomů 
 

 
 

 

Fakta bez teorie jsou chaos, teorie bez fakt je fantazie  

 



Izolovaná genomická DNA z krve (prasete) – elektroforetická separace 



Izolovaná RNA – elektroforetická separace 



dsDNA - A260 = 1 = 50 μg/ml; ss DNA a RNA - A260 = 1 = 40 μg/ml 

dsDNA - poměr A260/ A280 = 1,8; RNA - poměr A260/ A280 = 2,0 

 



Určení koncentrace DNA 

a) Spektrofotometricky:   měření absorbance při 260 nm 

                                       A260 x 50 = μg/ml 

 

 

 

d) Kvantitativní real-time PCR 

(ředění 5μl v 1000μl; A = 0,049): konc. DNA = 200x0,049x50 = 490μg/ml 
   

 

 

b) Fluorometricky 

c) Srovnáním z agarózového gelu se standardem (podle intenzity 

proužku) 

 

 



 

 

a) Separační metody - elfo  

 Elektroforéza - separace NK dle mobility v agarózových 
nebo polyakrylamidových gelech působením 
stejnosměrného elektrického pole 

  

DNA (– náboj) migruje k anodě (+ náboj) 

 

Pufry: TBE, TAE 



Gel: agaróza 

Umístění: horizontální 

 

Povaření roztoku 0,5 - 6% agarózy v pufru, ztuhnutí - gel  

- Agarózová elektroforéza 



Typy gelů: 

- nedenaturační 

- denaturační: přídavek denaturantů 

chemická reakce: akrylamid + N,N´-methylenbisacrylamid,  

29:1 

Akrylamidová elektroforéza 

koncentrace AA: 3,5-20% 

katalyzátor: persíran amonný, stabilizátor 
TEMED (N,N,N´N´-

tetramethyethylendiamin) 



Polyakrylamidová elektroforéza 

(PAGE) 

Gel: polyakrylamid 

Umístění: vertikální 



Barvení DNA - vizualizace 

fluorescenčně – UV (312nm) : EtBr, Sybr green, GoldStar aj. 

  - ABI (FAM, HEX, NED, 
TED, ROX) 

chemiluminiscence 

autoradiografie (radioizotopy, rentgenový film) 

barvení stříbrem aj. 

PAGE mikrosatelitu (autoradiografie)                                            PAGE- barvení stříbrem 



Hybridizace:  Proces spojování částečně nebo úplně 

komplementárních DNA řetězců NK různého původu 

 

                               testovaná(é) molekul(y) x sonda 

Sonda: značená sekvence NK používaná k vyhledávání nukleové 

kyseliny s komplementární sekvencí 

značení: radioaktivně, chemiluminiscencí, fluorescencí 

Hybridizace 



Reasociace:  pomalý pochod, při kterém se úplně denaturované molekuly spojují 

zpět do dvouřetězců 

Reasociace 



- kapková hybridizace 

- přenos Southernův (Southern blot) - DNA 

- přenos northernový (Northern blot) - RNA  

Princip: 

DNA se štěpí a po štěpení a elfo separaci se fragmenty 

DNA přenesou na membránu, kde se denaturují a 

hybridizují se sondou. Po odmytí nehybridizované sondy se 

provede vizualizace sond, které zůstanou hybridizovány a 

tak označí DNA s komplementární sekvencí 

 

Metody hybridizace 

      (Western blot – přenos proteinu) 



  

Schéma hybridizace 

1-  genomová DNA, 2- štěpení restriktázami, 3 - elfo separace, 4 

– Southernův přenos, 5-ukotvení na membránu, 6-hybridizace 

se značenou sondou, promývání, 7-vizualizace – označení 

molekul s komplementární sekvencí k sondě 

 











Izoschizomery – enzymy, které štěpí stejné sekvence. Palindrom – stejné čtení zepředu i zezadu (na různých vláknech)   









Vektory 

Plazmidy  -  v E. coli – velikost inzertu do 10 kb   







Plazmid pUC18/pUC19 









                Příklad klonování a subklonování genu (SERPINA3-2) prasete 





Lambda fág EMBL3A 







Vektor PAC (pCYPAC2 





Genomová knihovna; cDNA knihovna 
 

Genomová knihovna je množina klonů, které obsahují fragmenty 

genomové DNA určitého organismu. (Genomová DNA se rozštěpí 

na fragmenty, např. vhodným restrikčním enzymem, a tyto 

fragmenty se ligují do vhodného vektoru, např. BAC vektoru. 

BAC se vloží /transformují/ do E. coli, pak se v tekuté kultuře 

namnoží, a tato namnožená kultura je genomová knihovna.)  

 

cDNA knihovna je množina klonů cDNA. cDNA se získá reverzní 

transkripcí mRNA izolované z určité tkáně určitého organismu a 

v určitém ontogenetickém období /např. po narození nebo 

v dospělosti/,  případně v určitém fyziologickém stavu. cDNA se 

liguje do vhodných vektorů (buď lambda fágů nebo plazmidů). 

K namnožení klonů se opět využije E. coli. Namnožená kultura 

rekombinantních klonů je cDNA knihovna. 
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PCR (polymerázová řetězová reakce, 1985 – K. Mullis) 

- slouží k získání dostatečného množství specifických 

kopií DNA  (tzv. amplifikace) pro další analýzy 

- nebo i přímo k identifikaci polymorfismů (AS-PCR) 

- založena na cyklickém opakování (25-40x) 

PCR 



            Schéma PCR 



PCR amplifikace 

Celkem 25-40 cyklů   



  
  

 

a) destil. H2O 

b) pufr 

c) deoxynukleosidtrifosfáty (dATP, dGTP, dCTP, 

dTTP)  

d) Mg2+ 

e) primery (přímý, zpětný) 

f) Taq polymeráza 

g) DNA (genomická; cDNA; plazmidová; aj.) 

 

Složení reakční směsi 



Termostabilní DNA polymerázy 

s korekční aktivitou 



  
PPrimery: 

 - uměle syntetizované oligonukleotidy o velikosti 16-25 nukleotidů 

k- krátká jednořetězcová DNA 

-- Tm: teplota tání dvouřetězce primer : templátové vlákno 

oodvozuje se od ní Ta – teplota anealingu při PCR 

  

 

Tm= 4 x (G+C) + 2x (A+T) 

           PRIMERY 



Denaturace: přechod dvoušroubovicových molekul na jednořetězcové 

Průběh teplotní denaturace DNA: 

C – koncentrace denaturovaných NT 

C0 – celková koncentrace NT 

 

Tm – teplota tání 

Tm – závisí: obsah GC, pH, složení 

roztoku 

 

b) Denaturace 



(a) - insertion/deletion of the 

PRE 

(b) - restriction with Ava II 

Zjišťování velikosti fragmentů DNA 



  Příklady využití PCR 
A. Badatelský výzkum (základní) 

 - izolace genů, sekvenování DNA, mutageneze, analýza 

klonů, exprese genů (RT-PCR), příprava značených sond aj. 

B. Cílený výzkum (aplikovaný) v zemědělství 

 - přímá detekce mutací a polymorfismů, pro další 

analýzy polymorfismů (RFLP, DGGE, SSCP aj.), detekce markerů 

pro selekci, sexování embryí, určování paternity 

C. Klinické disciplíny 

 - prenatální diagnostika, detekce patogenů (původců 

chorob-bakterie, viry), identifikace onkogenů, typizace nádorů, 

typizace HLA při transplantacích aj. 

D. Soudní lékařství - určování identity jedince a paternity 

E. Archeologie 



A. Knoll, Z. Vykoukalová, MZLU v Brně 













































Koncové terminátory 

ddNTP - dideoxynukleosidtrifosfáty 



Terminátorové sekvenování 

jednobarevné 

Vertikální polyakrylamidové 

sekvenační gely 

Značení jednobarevná 

fluorescence (automatické sekv.) 

(manuální sekvenátory - 

autoradiografie) 



2 metody čtyřbarvého sekvenování 



- automatické 

sekvenátory -

čtyřbarevná 

fluorescence 

- cyklická 

sekvenační 

reakce 

- kapilární gelová 

elektroforéza 

Terminátorové sekvenování - vícebarevné 



Postup sekvenování 
1.Příprava vzorku: 

a) klonovaná DNA (vektor+zkoumaná DNA-inzert) 

b) PCR produkt 

1.1. Čištění vzorku (izolace z gelu) 

1.2. Stanovení koncentrace DNA templátu 

        

2. Sekvenační reakce - cyklická 

primer (z vektoru n. PCR), polymeráza (Taq DNA FS,  

nemá 5´3´exonukleázovou aktivitu), dNTP, značené ddNTP, pufr (+Mg2+) 

 

3. Přečištění sekvenační směsi (EtOH+NaAc, kolony) 

4. Elektroforéza na sekvenátoru 

5. (Automatické) vyhodnocení - určení sekvence 

 







k) Pyrosekvenování 
(sekvenování při syntéze) 

  
-sekvenování v reálném čase, bez nutnosti použití gelové 

elektroforézy 

- probíhá paralelně (96 vzorků současně) 

- využití:  - detekce mutací (SNP) 

    - kvantitavní stanovení (odhad frekvence alel) 



Pyrosekvenování  
Pyrosekvenování (angl. pyrosequencing) je jedna z novějších metod 

sekvenování DNA. Je sice (podobně jako Sangerova metoda) založena 

také na syntéze nových sekvencí DNA, ale liší se způsobem, jak je 

detekováno začlenění daného nukleotidu (nevyžaduje elektroforézu). 

Pyrosekvenování vyvinul v roce 1996 ve Stockholmu profesor Pal Nyrén 

se svým studentem Mostafou Ronaghi.  

   Ve směsi pro pyrosekvenování musí být přítomno velké množství 

enzymů, mimo DNA polymerázy ještě ATP sulfuryláza, luciferáza a 

apyráza; ze substrátů pak adenosinfosfosulfát a luciferin. Do této směsi 

jsou postupně vkládány nukleotidy různých typů (dATP, dGTP, dCTP, 

dTTP). Když se po přidání jednoho z nich uvolní světelné záření, 

znamená to, že se do vznikajícího řetězce začlenil jeden nebo více 

nukleotidů tohoto typu. Toto světlo zde vzniká v důsledku enzymatické 

reakce, na jejímž začátku je uvolnění pyrofosfátu z nově začleněného 

nukleotidu a na jejímž konci je spotřeba vzniklého ATP luciferázou k 

oxidaci luciferinu. 

 



Pyrosekvenování 
(pyrogram) 

Postup: Získání PCR fragmentu; odstranění volných nukleotidů a 

primerů; přidání sekvenačního primeru; vlastní pyrosekvenování 

(postupné přidávání nukleotidů a enzymů; automatizace reakce) 



NEXT GENERATION SEQUENCING - sekvenování nové generace 

Principem, který umožňuje během jediné sekvenační reakce přečíst až stovky miliónů 

bazí, je ukotvení miliónů sekvenačních reakcí na čip (ne větší než několik cm) a 

simultánní detekce každé jednotlivé reakce pomocí velmi citlivých metod s 

obrovským rozlišením (zachycení miliónů signálů na ploše několika-centimetrového 

čipu). Na obrázku níže je příklad jednoho z přístupů, který zvolila firma Illumina - 

nejprve uchytí na skleněnou destičku - čip - milióny krátkých fragmentů DNA, kterou 

chce osekvenovat. Uchycení a tudíž rozmístění jednotlivých fragmentů je zcela 

náhodné. Každý fragment je na svém místě namnožen, což zvýší signál pro detekci, a 

poté je čip promýván fluorescenčně značenými nukleotidy, které jsou chemicky 

modifikovány tak, že se na komplementární DNA fragment naváže vždy jen jeden 

nukleotid (syntéza nepokračuje, dokud v dalším kroku nedojde k modifikaci, 

umožňující navázání dalšího nukleotidu). Po navázání nukleotidů citlivý detektor 

sejme obrázek jako je ten dole (malinký výřez, ve skutečnosti jsou tam milióny 

takových bodů), takže počítač ví, jaký konkrétní nukleotid ze 4 možných byl v kterém 

konkrétním místě v 1. kroku navázán. Pak pokračuje syntéza a po každém kroku je 

sejmut obraz. Počítač pak z těchto obrazů poskládá sekvenci každého jednotlivého 

fragmentu v daném místě, tudíž získá najednou sekvence miliónů fragmentů z jednoho 

malého čipu. Na základě překryvů (DNA je nafragmentována náhodně na malé 

kousky) ji pak poskládá do víceméně souvislé DNA (pokud původně šlo o souvislou 

DNA). 



Next generation sequencing 
(sekvenování nové generace) 







       Čtecí rámce genetického kódu 



Historie sekvenování genomu 







Strategie sekvenování genomů 

Hierarchický „shotgun“ Celogenomový „shotgun“ 



Random versus perfect spacing in 100 kb 



Východiska a strategie sekvenování genomů při využití 

hiearchického „shotgun“ sekvenování 

 

 genetické (vazbové) mapování  

    (polymorfismus – geny, mikrosatelity aj.) 

 cytogenetické mapování 

 komparativní mapování 

 mapování na radiačním hybridním panelu 

 mapování EST (expressed sequence tags) 

 využití STS (sequence tagged sites)  

     (PCR; hybridizace) 

 BAC (PAC) knihovny 

 BAC „fingerprinting“ 

 sekvenování konců BAC klonů 

 



 vytvoření mapy BAC klonů (kontigy) 

 výběr klonů pro sekvenování s minimálním překrytím 

 rozštěpění BAC klonů na menší fragmenty (mechanické; restrikčními 

   enzymy) 

 klonování těchto fragmentů v plazmidech 

 sekvenování rekombinantních plazmidů 

 sestavení sekvence jednotlivých BAC klonů 

 doplnění chybějících sekvencí (překrytí mezer) 

     („primer walking“, PCR amplifikace a klonování chybějících fragmentů,  

     hybridizace se sondami připravenými z koncových sekvencí klonů, aj.) 



Konstrukce genomické knihovny 



Princip „fingerprintingu“ restrikčních fragmentů 



Ovine BAC contig spanning the CLPG locus 
  

STS used for contig assembly are shown at the top of the figure. (i) Red: microsatellite markers; (ii) green: genes or 

CATS; (iii) blue: STS from the orthologous region in the bovine ( Shay et al. 2000); (iv) black: STS developed from 

ovine BAC ends. The arrows in light blue flank the gaps bridged by long range PCR. Red triangles mark the positions of 

NotI restriction sites. Estimates of fragment sizes obtained by NotI restriction are indicated above the corresponding 

BAC clones.  

 



Konstrukce kontigů pomocí restrikčního mapování klonů 



Integrovaná mapa 



Sekvenování lidského genomu 

I. International Human Genome Sequencing Consortium  

         Human Genome Project (HGP) – zahájen 1990 

• Hiearchické „shotgun“ sekvenování    

• „Draft“ sekvence – publikovaná v únoru 2001  

               - osekvenováno asi 90% euchromatického genomu 

               - 150 000 mezer 

               - u mnoha segmentů neurčeno uspořádání a orientace 

* 

• 6 států (USA, Velká Británie, Japonsko, Čína, Německo, Irsko) 

• 20 sekvenačních středisek 

• tisíce pracovníků  

• 1999 – nové sekvenátory 

               * 1000 nukleotidů za sekundu 

               * 24 hodin denně 

               * 7 dní v týdnu   



•29 298 překrývajících se BAC klonů (1246 

„fingerprint“ kontigů) 

•průměr 4,5 násobné sekvenování 

* 

 Říjen 2004 

•      úplná sekvence euchromatického genomu (asi 

99%) 

•      přerušena 341 mezerami 

•      198 Mb je heterochromatin (nesekvenován) 

•      euchromatický genom je 2,88 Gb 



II. Celera Genomics (J. Craig Venter) 

 

Whole genome shotgun sequencing („shotgun“ 

sekvenování celého genomu) 

 

•  mechanické rozbití genomické DNA 

•  frakcionace fragmentů – 2 kbp, 10 kbp, 50 kbp 

•  klonování v plazmidech 

•  sekvenování 

•  sestavení sekvence 

•  (využití informací z HGP) 



Pohled do sekvenačního centra 



Ukázka z databáze Ensembl 



Sekvenování myšího genomu (2002) 

 

Mouse Genome Sequencing Consortium 

Strategie: 

 

1. Vytvoření fyzické mapy myšího genomu na základě 

„fingerprintingu“ a koncového sekvenování klonů BAC 

knihovny 

2. Celogenomové „shotgun“ sekvenování (WGS) asi 7 

násobného pokrytí a sestavení hrubé sekvence 

3. Hiearchické „shotgun“ sekvenování BAC klonů 

kombinovaného s celogenomovým „shotgun“ sekvenováním 

(hybridní WGS-BAC sestavení) 

4. Sestavení kompletní sekvence použitím BAC klonů jako 

templátu pro doplnění chybějících úseků 



41,4 milionu čtení sekvencí z obou konců inzertů různých 

typů   

         klonů (2-200 kb) – plazmidy, fosmidy, BAC 

224 713 sekvenčních kontigů 

7 418 superkontigů, nejméně 2kb dlouhé 

37 125 menších superkontigů 

 

Superkontigy lokalizovány na chromozómy na základě 

- dostupných sekvencí 

- myší RH mapy 

- BAC mapy 

 

Osekvenováno asi 96% euchromatické části myšího genomu, 

která se odhaduje na 2,5 Gb. 



Současný stav sekvenování genomů domácích a hospodářských zvířat 

Září 2003 – publikována sekvence psa (Canis familiaris) – asi 2,4 Gb,  

                     miliony mezer 

Březen 2004 – sekvence klonů kura bankinského (Gallus gallus)  

                          uloženy v databázích (neúplné) Sekvenuje se:  

- prase  (Sus scrofa):    

           BAC fingerprinting  

            sekvenování BAC konců  

            sestavení BAC kontigů a výběr BAC klonů s minimálním  

            překrytím (bude sekvenováno asi 25 000 BAC klonů, 1-2x překrytí)   

            celogenomové shotgun sekvenování 3 kb, 10 kb a 50 kb knihoven 

            (4–5x překrytí) 

            Předpokládané náklady – 50 milionů dolarů 

 



Současný stav sekvenování  genomů domácích a hospodářských zvířat 

 
Druh Druh Celková 

délka 

sekvence 

Celková  

délka mezer 

Počet 

kódujících 

genů 

Člověk Homo sapiens 3,1 Gb 161,4 Mb 20 296 

Prase Sus scrofa 2,8 Gb 289,4 Mb 21 630 

Skot  Bos taurus 2,7 Gb 20,7 Mb 19 994 

Ovce Ovis aries 2,6 Gb 84,7 Mb 20 921 

Kůň Equus caballus 2,5 Gb 46,1 Mb 20 449 

Pes Canis familiaris  2,4 Gb 18,3 Mb 19 856 

Kočka Felis catus 2,5 Gb 91,2 Mb 19 493 

Králík Oryctolagus cuniculus 2,7 Gb 133,5 Mb 19 293 

Kur Gallus gallus 1,05 Gb 14,1 Mb 15 508 

Krocan Melleagris gallopavo 1,1 Gb 125,9 Mb 14 123 

Kachna Anas platyrhynchos 1,1 Gb 35,1 Mb 15 634 



  

Sus scrofa  

Physical Mapping Project 

•clone mapping overview  

•end sequencing overview  

•pig map in Pre-Ensembl  

Genome Sequencing Project 

•clone sequencing overview  

•pig sequence in Pre-Ensembl  

Current Sequencing Status 

     

 18-Oct-2009         Unfinished           Finished               Total 

  Sus scrofa          2,858,859,167      114,353,475           2,973,212,642 

04-Nov-2010 2,844,828,531 169,359,384 3,014,187,915 

ftp://ftp.sanger.ac.uk/pub/sequences/pig/
http://www.sanger.ac.uk/Projects/S_scrofa/mapping.shtml
http://www.sanger.ac.uk/Projects/S_scrofa/BES.shtml
http://pre.ensembl.org/Sus_scrofa_map
http://pre.ensembl.org/Sus_scrofa_map
http://pre.ensembl.org/Sus_scrofa_map
http://www.sanger.ac.uk/Projects/S_scrofa/sequencing.shtml
http://pre.ensembl.org/Sus_scrofa
http://pre.ensembl.org/Sus_scrofa
http://pre.ensembl.org/Sus_scrofa
ftp://ftp.sanger.ac.uk/pub/sequences/pig/


Assembly: Sscrofa9, Apr 2009 

Database version: 59.9c 

Base Pairs: 2,389,078,169 

Golden Path Length: 2,262,596,414 

Genebuild by: Ensembl 

Genebuild method: Full genebuild 

Genebuild started: Apr 2009 

Genebuild released: Sep 2009 

Genebuild last updated/patched: May 2010 

Known protein-coding genes: 635 

Projected protein-coding genes: 11,868 

Novel protein-coding genes: 4,990 

Pseudogenes: 520 

RNA genes: 2,447 

Gene exons: 159,872 

Gene transcripts: 22,013 

Genscan gene predictions: 45,937 

SNPs: 5,964 











CVIČENÍ – TÉMATA 

1. Charakterizujte elektroforézu, používané typy a nosiče pro analýzu DNA, RNA a proteinů. 

2. Jaké typy nosičů (médií) se používají pro přípravu gelů a jaké jsou separační vlastnosti  

       těchto nosičů. 

3. Jaký elektrický náboj mají fragmenty DNA, co je příčinou náboje a ke které elektrodě  

       migrují v mírně alkalickém pufru. 

4.    Uveďte základní metody vizualizace nebo detekce DNA (RNA) po elektroforetické separaci  

       v gelu. 

5. Jak zjišťujeme koncentraci DNA (RNA) v izolovaném vzorku. 

6. Při jaké vlnové délce má DNA (RNA) maximální absorbanci a při jaké proteiny. 

7. Jaká je koncentrace DNA, když hodnota absorbance (A260) je rovna 1. 

8. Co udává hodnota 260/280 nm (při měření DNA). 

9. Jmenujte základní metody pro studium polymorfismu DNA a některé metody další. 

10. Popište princip PCR. 

11. Charakterizujte vlastnosti a použití Taq polymerázy.  

12. Charakterizujte denaturační teplotu, anelační teplotu a teplotu elongace (při PCR). 

13. Jaké je složení reakční směsi pro PCR. 

14. Co je teplota tání (Tm) co anelační teplota (Ta). 

15. Co je 3´- 5´ korekční aktivita a kde se s tímto pojmem setkáme (uveďte některé enzymy).  

16. Co jsou to primery pro PCR a jejich základní charakteristiky. 

17. Co je to reverzní transkripce; příprava cDNA. 

18. Restrikční enzymy a jejich využití; restrikční místo (rozpoznávací sekvence). 

19. Podle čeho se vytváří nomenklatura restrikčních enzymů. 

20. Co jsou lepivé a tupé konce (restrikčních enzymů). 

21. Co je palindrom a izoschizomer. 

22. Charakterizujte metodu PCR-RFLP. 



23. Charakterizujte hybridizaci DNA. 

24. Princip klasické RFLP. 

25. Popište Southernův bloting, northern bloting a western bloting. 

26. Co jsou sondy a k čemu se používají. 

27. Charakterizujte základní typy klonování DNA. Proč DNA klonujeme. 

28. Které vektory se používají ke klonování a na základě čeho je volíme. 

29. Charakterizujte plazmidové vektory. 

30. Co je polyklonovací místo (v plazmidech). 

31. Co je T-A klonování a jakou strukturu musí mít DNA fragment. 

32. Popište stručně postup klonování DNA v plazmidech. 

33. Co je to ligace a transformace. 

34. Popište princip sekvenování Sangerovou dideoxy metodou. 

35. Charakterizujte ribózu, deoxyribózu a dideoxyribózu. 

36. Čím se odlišuje sekvenování rekombinantní plazmidové DNA od sekvenování PCR  

      fragmentů. 

37. Vysvětlete princip „primer walking“. 

38. Vysvětlete princip sekvenování „shotgun“ metodou. 

39. Charakterizujte genomové knihovny a cDNA knihovny. 

40. Co jsou čipy.  

41. Vypočítejte frekvence alel: …. 

42. Vypočítejte, zda je populace v Hardy-Weinbergově rovnováze: …. 


