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Uvod — vyznam bioinformatiky

* Bioinformatika je interdisciplinarni obor, ktery kombinuje
biologii, informatiku, statistiku a matematiku s cilem
analyzovat a interpretovat biologicka data pomoci
vypocetnich nastroju a algoritmu.

* \V genetice zvirat hraje klicovou roli pfi ziskavani a analyze
rozsahlych genomickych dat, jako jsou sekvence DNA, s cilem
ziskat poznatky o genetické vybave a biologickych procesech
zZvirat.

* Bioinformatika v genetice zvirat pomaha pri identifikaci a
charakterizaci genu odpovédnych za specifické znaky, nemoci
nebo odchylky u zvirat. Muze napriklad pomoci identifikovat
geny spojené se zbarvenim srsti, produkci mléka, rychlosti
rdstu nebo nachylnosti k nemocem. gag@ :
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v e+ Umoznuje vyzkumnikim porovnavat a analyzovat genomy
riznych ZivocisSnych druht, pochopit jejich evoluéni vztahy a
identifikovat spolec¢né genetické prvky. To mUze prinést
poznatky o rozmanitosti a evoluci Zivocisnych druhu.

* B. pomaha pri vyvoji novych slechtitelskych strategii a
zlepSovani chovatelskych postupu. Analyzou genetickych dat
pomaha identifikovat zvifata s zadoucimi vlastnostmi pro

Slechtitelské programy, zlepsovat vlastnosti, jako je
produktivita, odolnost vUuci chorobam nebo prizpusobivost.

* B. podporuje ochranu a zachovani ohrozenych druhu zvirat
studiem jejich genomu a identifikaci genetickych markeru pro
monitorovani populaci, hodnoceni genetlcke rozmanitosti a
pomoc pri programech chovu v zajeti. %@ :
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Data a databaze

* Co je potreba: internet, PC, programy, vlastni data

* Data
e Sekvence DNA, RNA a proteinu

* Genomicka, transkriptomicka, proteomicka, metabolomicka, fylogeneticka,
strukturalni data

 Databaze

* Na internetu je k dispozici 1959 databazi v lednu 2024 (evidovano v Nucleic
Acids Research, doi.org/10.1093/nar/gkad1173)

* Seznam kategorii databazi www.oxfordjournals.org/nar/database/c

* VV\yznamné sekvencni databaze:
e GenBank (NCBI www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)
* ENA (EMBL-EBI www.ebi.ac.uk/),

Es)
* UniProt (www.uniprot.org/) Qﬁ?; .
° * 5 %
* Genomickd databaze Ensembl (www.ensembl.org/) <’ils‘/.\(:REEp}
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https://doi.org/10.1093/nar/gkad1173
https://www.oxfordjournals.org/nar/database/c
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
https://www.ebi.ac.uk/
http://www.uniprot.org/
http://www.ensembl.org/
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Bioinformatické nastroje

Na serverech, kde jsou databaze, jsou i nastroje pro hledani,
prirovnavani (alignment) a analyzu bioinformatickych dat (sekvenci)

Parovy sekvencni alignment se pouziva k identifikaci oblasti
podobnosti, které mohou naznacovat funkéni, strukturni a/nebo
evolucni vztahy mezi dvéma biologickymi sekvencemi (proteiny nebo
nukleovymi kyselinami).

1 ATGAGTCTCTCT------ GATAAG------ GACAAGGCTGC- -TGTGAAA 36
Ny LT SRR N e

1 ------ CTGTCTCCTGCCGACAAGACCAACGTCAAGGCCGCCTGGGETAA 44
VicecCetny sekvencni alignment (MSA) je zarovnani tri nebo vice
biologickych sekvenci podobné délky. Z vystupu aplikaci MSA Ize
odvodit homologii a studovat evolucni vztah mezi sekvencemi.

ATGAGTCTCTCTGATAAGGACAAGGCTGCTGTGAAAGCCCTATGG--------------- a5
—————— CTGTCTCCTGCCGACAAGACCAACGTCAAGGCCGCCTGGGGETAAG--------- 45 %\@.
——————————————————— ACAAAAGCAACATCAAGGCTGCCTGGGGGAAGATTGGETGEE 41 ¢
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Prirovnavani dvojice sekvenci (parovy alignment)

* BLAST - Basic Local Alighment Search Tool- na NCBI

blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)

* BLAST vyhledava oblasti podobnosti mezi biologickymi sekvencemi.
Program porovnava nukleotidové nebo proteinové sekvence s databazemi
sekvenci a vypocitava statistickou vyznamnost.

* Lze pfirovnat vlastni sekvenci s databazovymi (v GenBank)
* Lze prirovnat konkrétni dvé sekvence
e Primarné jde o lokalni pfirazeni (je k dispozici i pro globalni prifazeni)

Web BLAST



https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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EMBOS na EMBL-EBI

* Nastroj pro parovy sekvencni alignment na serveru EMBL-EBI
e www.ebi.ac.uk/jdispatcher/psa

Kdy pouzit lokalni nebo globalni alignment?

* Lokalni (napr. Smith-WatermanuUv algoritmus)
* u sekvenci odlisnéjsich, evolucnée vzdalenéjsich
 Omezi se na prirazovani jednoznacnych usekt a skonci tam, kde se sekvence
rozchazeji nad unosnou miru (lokalni prirazeni)

e Globalni (napf. Needlman-Wunschuv algoritmus)
* Nejvhodnéjsi pro sekvence, které jsou podobné a priblizné stejné dlouhé

* pokusime se sekvence priradit po celé délce i za cenu vnaseni mezer do jedné z
nich ¢i do obou (globalni prirazeni) g@z@ .
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https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/psa
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Modelovy postup alignmentu

* stanoveni odpovedi na otazku, zda jsou si vzajemné podobnéjsi sekvence
DNA A a B nebo CaD.

A ATTGCTCTGT C ATTGCACTGTAATGCCATGT

B ATAGCTCGGT D ATTGCTCTGAAATGCCCTGT

= Prirazeni (alignment): sekvence po celé délce piilozime k sobé, t;.
zapiseme je do dvou pod sebou umisténych radku tak, aby identické pozice
(baze ci aminokyseliny) lezely pod sebou

par nepar
g’/;,—""’ﬂf v::‘*IH'"“'H-.._‘*

A ATTGCTOTGT C ATTGCRLCTGT GCCATGT

IRENR LTI I T

B ATAGCTOGGT D ATTGC[TLCTG GCCCTGT
N pérd (match) 8 17 (a3
® ®

N nepdrul (mismatch) 2 3 5\|5901£EE920 ——
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A

VypocCet normalizované hodnoty podobnosti (score):

= Hodnota paru (match): 1 (podle zvolenych
kritérii)

= Hodnota neparu (mismatch): 0
Spp=(8x1+2x0)/10=0,80

/ Pocet pozic

Sep =(17x1+3x0)/20=0,85

| N

Pocet par( Pocet nepart

— Podobnéjsi si jsou sekvence Ca D

porovnavat miru podobnosti rizné dlouhych dvojic sekvenci ->
vydélime celkovou hodnotu podobnosti délkou prirazeni
(normalizace hodnoty podobnosti) — skore sekvencni podobnosti
(Sequence alignment score).

*
* 4 %
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Alignment dvou kratkych sekvenci

* Neprirazené sekvence
Sequence 1 (query) AGGVLIIQVG

11T seore=9
Sequence 2 (subject) AGGVLIQVG
* Prirazené sekvence
Sequence 1 (query) AGGVLIIQVG score = 9

LI 1T
Sequence 2 (subject)  AGGVLI-QVG

Score se zvysuje vlozenim mezer. Mezera zvysSuje pocet pfifazenych identickych rezidui.
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On-line nastroje pro MSA

www.clustal.org > www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa
Clustal Omega

 www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/clustalo

MAFFT- pouziva Fast Fourier Transforms. Pro stfedné dlouhé alignmenty
 www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/mafft

T-Coffee - vhodné pro mensi alignmenty
* https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/tcoffee
* tcoffee.crg.eu/

MUSCLE—- MUItiple Sequence Comparison by Log- Expectation

* Lepsi presnost a vyssi rychlost nez ClustalW2 nebo T-Coffee, zavisi na vybranych
moznostech (options)

* www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/muscle
 www.drive5.com/muscle/

Kalign (EMBL EBI) — velmi rychly MSA, na lokalni oblasti. Pro dlouhé alignmenty

* msa.sbc.su.se/cgi-bin/msa.cgi

COBALT (NCBI) - Constraint-based Multiple Alignment Tool

* (www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/cobalt/)
* Pocitd mnohocetny sekvenéni alignment proteind pouzitim konzervovanych domén a Iojég%m’ sekvenéni N
podobnost. gf o® * ¥
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http://www.clustal.org/
https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa
http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/
https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/mafft
https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/tcoffee
https://tcoffee.crg.eu/
https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalw2/
https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/tcoffee/
https://www.drive5.com/muscle/
https://www.drive5.com/muscle/
https://msa.sbc.su.se/cgi-bin/msa.cgi
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/cobalt/

Vyuziti MSA pro fylogenetické analyzy — konstrukce fylogenetického stromu
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animal genetic and food resources management with the use of digitalisation - Inovdcia obsahu a Struktury Studijnych programov v oblasti manaZmentu ZivoCisnych genetickych a potravinovych zdrojov s vyuZitim
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