H. Skalova, K. Iberl, W. Durka, S. Michalski a J. Hé6fner: Neni kopretina jako kopretina aneb

Geneticka diverzita luénich druh a regionalni osevni smési (Ziva 2025, 2: 64—68)

Tab. Ukazka variability genomu (nukleotidy: C — cytozin, G — guanin, T — thymin,

A — adenin). Variabilni mista vyznacena barevné.

Pfi genetické analyze RADseq byla extrahovdna DNA z listl rostlinnych vzork( a sekvenovany
pouze malé ¢asti genomu. Genom je s pomoci enzym ,,nastfihdn® na useky urcité délky,
které jsou pak multiplikovdany metodou PCR a sekvenovany NGS (Next Generation
Sequencing). Pomoci bioinformatickych algoritm byly sefazeny homologni sekvence,
identifikovana mista s vyskytem variability na Urovni jednotlivych bazi — SNPs (Single

Nucleotid Polymorphisms) a uréen genotyp jednotlivych vzork( v tisicich lokusd SNP.

Usek DNA jednotlivych rostlin Genotyp
...CGTAATGCCGTACTGAT... cG
...CGTAATGCGGTACTGAT...

...CGTAATGCCGTACTGAT... ce
...CGTAATGCCGTACTGAT...
...CGTAATGCGGTACTGAT... GG
...CGTAATGCGGTACTGAT...




