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Prakticka uloha €. 2

Téma: Genémy

Pojem gendm oznacCuje suhrn celkovej genetickej informacie v bunke.
Technoldgie sekvenovania DNA nam dnes umozriuju skumat nielen jednotlivé gény
v organizmoch, ale aj ich celé gendémy, ¢o bude téma tejto teoreticko-praktickej
ulohy. Na jej vyrieSenie mate 60 minut a maximalny pocCet bodov je 40. Vela Stastial

Uloha 1

Za priekopnicku pracu na vyvoji technoldgie sekvenovania DNA bola v roku 1980
udelena Nobelova cena za chémiu Frederickovi Sangerovi, Walterovi Gilbertovi
a Paulovi Bergovi. Podla prvého menovaného bola pomenovana tzv. Sangerova
metdda, ktora umoznila osekvenovat cely genom organizmov a s ur€itymi
vylepSeniami bola vyuZita aj pri sekvenovani ludského genomu zaciatkom tohto
tisicroCia. Napriek tomu, Ze ide o velmi preciznu metodu, je tiez velmi pomala
a neumozruje spracovat velmi dlhé sekvencie.

1A: Predpokladajte, ze chybovost Sangerovej metédy, teda pravdepodobnost, Ze
nespravne ur€i konkrétny nukleotid v sekvencii je 0.001%. Vypocitajte, minimalne
koflko bazovych parov musi mat sekvenovanad molekula DNA, aby bola
pravdepodobnost, Ze su vSetky nukleotidy ur€ené spravne nizsia nez 50%.

(pomdcka: rieSenim rovnice a* = b je x = log, b = logb/log a). 3b

1B: Napriek vysledku v predchadzajlcej ¢asti, maximalna &
dizka DNA, ktoru je schopna Sangerova metdda zvladnut
je asi 1 000 bazovych parov (bp; ak myslime
na dvojvlaknovad DNA). Jeden inStrument dokaze za
priblizne 2 hodiny spracovat a osekvenovat naraz
paralelne maximalne 384 vzoriek. Ak mate 100 takychto




zariadeni, vypocCitajte, za aky najkratSi Cas (predpokladajuc, Zze uz mate vSetky
vzorky pripravené!) dokazete osekvenovat cely jadrovy obsah DNA malej kvitnucej
rastliny Paris japonica, organizmu s najvacsim znamym gendémom, ak jej haploidny
gendm ma velkost 150 Gbp (teda asi 50-krat viac nez Clovek) ajej bunky su
oktaploidné. Vysledok uvedte zaokruhleny v diioch. (Gbp = giga bazovych parov).

3b

Uloha 2

2A: Rozmanitost velkosti a Struktury genomov je skutoéne obrovska, ak sa
pozerame naprie€ vSetkymi organizmami, ale aj v ramci urcitych skupin. Velkost
gendmu méze byt popisana viacerymi udajmi, ¢ uz hmotnostou DNA v jadre
somatickych buniek, C-hodnotou (hmotnostou haploidného gendému), stupriom
ploidie somatickych buniek alebo mnozstvom bazovych parov (bp).

VasSou ulohou je spravne doplnit udaje v nasledujucej tabulke, ktora obsahuje
réznych zastupcov vyssSich rastlin ak viete, Ze 1 pikogram DNA obsahuje priblizne
978 miliénov bazovych parov (1pg = 978 Mbp). VSetky vysledky uvedte zaokruhlené

na 1 desatinné miesto: 5b
hmotnost’ velkost
druh DNA v jadre C-hodnota ploidia haplou’jneho
(pg) (p9) genému
(Mbp)

A 17,3 hexaploid

B 29,3 14 328

C 0,72 0,18

D 2.8 diploid

E diploid 32 206




NookwdR

2B: Uvedeny dendrogram zobrazuje fylogenetické vztahy medzi druhmi uvedenymi
v tabulke vysSie a dvoma dalSimi druhmi. Na zaklade vasich znalosti o rastlinnej riSi
sa pokuste doplinit priradenie nazvu druhu a jeho pozicie v dendrograme a oznacte,
Ci je tvrdenie niZSie pravdivé (P) alebo nepravdivé (N) zakruzkovanim prislusnej
moznosti. 6b

Genlisea pygmaea (z radu hluchavkotvare) L A RI| D E
praslicka rolna (Equisetum arvense)

borovica jedla (Pinus edulis)

levandula uzkolista (Levandula augustifolia)
kokosovnik oby€ajny (Cocos nucifera)

ryza siata (Oryza sativa)

C
pSenica letna (Triticum aestivum) J |

Rastlina z tabulky s najva¢sim haploidnym genémom ma semena vyzivovane
triploidnym endospermom: N P
Rastlina so vSeobecne najvacsim haploidnym gendmom ma semena vyZzivované
triploidnym endospermom: N P

Uloha 3

3A: Rozmanitost nie je len vo velkosti gendmov ale aj v tom, €o sa v nich nachadza.
Vasou ulohou bude s pouzitim uvedenej tabulku zostrojit graf zavislosti potu génov
(os y) od velkosti gendmu (os x) pre vybrané zivoCiSne druhy. Pokuste sa tiez

zostrojit priamku, ktora tuto zavislost’ €o najlepsie popisuje. 5b
.. . . Velkost’ . i
Slovensky nazov Latinsky nazov genému (Mbp) Pocet génov

vCela domaca Apis mellifera 250 10 157
mihula morska Petromyzon marinus 886 26 046
tuCniak cisarsky Aptenodytes forsteri 1254 13 929
vtakopysk divny Ornithorhynchus anatinus 1996 18 527
pes domaci Canis lupus familiaris 2411 19 300







3B: Na zaklade dat z tabulky a nizSie uvedeného vzorca pre jednoduchu linearnu
regresiu vypocitajte parametre priamky Y = aX + b z ulohy 3A. Na zaklade tohto
vztahu, odhadnite pocet fudskych génov, ak viete, Ze Clovek ma gendm s velkostou
asi 3 Gbp. 3b

4 nXxy) —Ex)Qy)
 nZx?) - (Xx)?
_ @& x?) = () xy)

b n(Ex2) — (L 2)?

n je poCet bodov nanesenych do grafu

Y.y oznacuje sucet y-ovych suradnic vSetkych bodov v grafe

Y. x oznacuje sucet x-ovych suradnic vSetkych bodov v grafe

Y. xy oznacuje sucet sucinov x-ovych a y-ovych suradnic pre vSetky body v grafe
¥ x20znacuje sucet druhych mocnin x-ovych suradnic véetkych bodov v grafe

Miesto na pomocny vypocet:

a (s presnost’ou na desatiny):
b (s presnost’'ou na jednotky):
Odhad poctu Fudskych génov:



3C: Na zaklade vasich znalosti o ZivoC€iSnej riSi sa pokuste zostrojit dendrogram
podobny tomu v ulohe 2B, ktory by reprezentoval fylogenetické vztahy medzi druhmi
z tabulky v ulohe 3A. 2b

3D: Gendmy zivocCichov (ale aj rastlin a inych eukaryotickych organizmov) velmi
Casto obsahuju okrem exoénov (kodujucich oblasti a 3', 5° neprekladanych oblasti
génov) aj dalSie elementy, ktoré prispievaju k velkosti gendmu. Z uvedenych pojmov
zakruzkujte dva, ktoré oznacuju elementy, ktoré najvyraznejSie prispievaju k velkosti

Zivoc€isnych genémov: 2b
transpozony STOP kodony intrény Shine-Dalgarnova sekvencia
Uloha 4

DalSou zaujimavou vlastnostou genémov je ich chemické zloZenie, teda relativne
zastupenie jednotlivych nukleotidov. Tentokrat sa pozrieme na prokaryoticky geném
baktérie Escherichia coli, kmen K-12. Blattner et al. (1997) vzal sekvenciu len na
jednom vlakne DNA, rozdelil ju na regiény s dizkou 10 kbp apre kazdy z nich
spocital tzv. GC asymetriu podla nizSie uvedeného vzorca (G a C oznacuje pocet
jednotlivych nukleotidov). Vysledky analyzy vidite v nasledujucom grafe, ktory
zobrazuje GC asymetriu na 3. pozicii v kodonoch ana vSetkych poziciach
v kédujucich oblastiach. Horizontalne ciary predstavuju nulova asymetriu a Sipka
oznacuje poziciu pocCiatku replikacie:

GC asymetria v genéme E. coli K-12
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Pozicia pozdiz genému
(v bazovych paroch)



G-C
+C

GC asymetria =

Z nasledujucich moznosti zakruzkujte 6 tych, ktoré su pravdivé (za kazdu
zakruzkovanu nepravdivu odpoved sa vam 2 body odpocitaju): 6b

A) GC asymetria pre sekvenciu AGCGTGTGATAATGGA je kladna, ¢o znamena,
Ze je obohatena o cytozin.

B) Druhé viakno gendmu E. coli K12 (komplementarne k tomu v grafe) bude mat
vzor GC asymetrie zrkadlovo obrateny okolo x-ovej osi.

C) Z grafu vyplyva, Ze v oblasti medzi priblizne 1,60 a 3,90 Mbp ma zobrazené
vlakno nadbytok cytozinu v kédujucich oblastiach.

D) Zobrazeny vzor v asymetrii rozlozenia G a C nukleotidov by mohlo suvisiet
s mechanizmom DNA replikacie, kedZe sa s vlaknami zaobchadza rozdielne -
jedno vlakno je veduce a druhé zaostavajuce.

E) Na rozdiel od ¢loveka, chromozém E. coli neobsahuje teloméry.

F) Nie vSetky baktérie maju kruhovy chromozém, napr. Borrelia burgdorferi,
povodca Lymskej choroby, ma linearny chromozom.

G) Replikacia DNA prebieha v E. coli len jednym smerom, takze pociatok
replikacie je hned vela miesta ukoncenia replikacie (v opaénom smere).

H) Zmena vo vzore GC asymetrie, ako nastava napriklad v E. coli K12 na pozicii
~ 1,6Mbp, by mohla identifikovat aj poziciu pociatku aj poziciu terminacie
replikacie.

) Zo znalosti GC asymetrie pre dané vldkno DNA mozZno odvodit aj AT
asymetriu (definovanu uplne analogicky ako GC asymetria).

Uloha 5

Vratme sa opat k eukaryotickym genomom. Predstavte si, Zze chcete osekvenovat
cely fTudsky gendm, vSetku DNA ktoru zdravé fudské bunky obsahuju. Na to, aby ste
zvysili presnost svojej analyzy ho v skutoCnosti chcete oskevenovat niekolkokrat.
Parameter, ktory popisuje kolkokrat ste osekvenovali nukleotid na urcitej pozicii v
genome sa nazyva pokrytie (coverage). Ak by ste to urobili len raz alebo dvakrat,
ana8li by ste neCakanu substituciu, nevedeli by ste povedat, ¢€i ide o
skuto€nu mutaciu v gendme alebo len chybu pri sekvenovani. Chcete ho teda
osekvenovat do pokrytia aspori 20 (tieZz nazyvaného hibka sekvenovania).



5A: Pri analyze dat ste zistili, ze cCast gendmu
s velkostou priblizne 16,5 kbp sa vam podarilo
osekvenovat do viac ako 50-nasobnej hibky nez tie
ostatné. S pomocou prilozeného obrazka bunky
l[udskej oblicky sa pokuste prist na to, Comu by tato
Cast fudského gendmu mohla zodpovedat. 2b

5B: Podobne sa vam aj pri sekvenovani baktérii podarilo najst fragmenty DNA, ktoré
maju vyrazne vacSie pokrytie nez zvySok gendmu. Z trochu uvedenych moZznosti
zakruzkuijte tu, ktora je najviac pravdepodobna: 1b

ribozém Barrovo teliesko plazmid

5C: AKky je maximalny pocet kompartmentov, ktoré obsahuju DNA v bunke pévodne
heterotrofného eukaryotického organizmu, ktory v3ak prijal procesom sekundarnej
endosymbiozy zastupcu Cervenych rias? Uvedené Cislo zdévodnite tym, Ze jednotlivé
kompartmeny vypiSete. 2b

Ak mate zvySny Cas, mozete sem stru€ne napisat, ¢i sa vam uloha pacila a €o by ste
navrhli zlepsit do buducna (tato moznost je celkom dobrovolna a vasa odpoved
nijako neovplyvni pocet bodov za celu ulohu):



