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Abstrakt

V diplomovej praci boli pomocou genomiky spracované poradia vybranych
nukleotidov genomu Laskavca Cervenoklasého (Amaranthus hypochondriacus L.)
a zistené rozne urovne podobnosti sekvencii DNA jednotlivych druhov gendémov
rastlinného povodu s AmAl génom Laskavca cervenoklasého (Amaranthus
hypochondriacus L., seed protein AmAIl gene, complete cds), pristupové Cislo
AF491291.1 pomocou pocitacovych metdd bioinformatiky a prace s verejne dostupnou
databazou. Na dosiahnutie ciela diplomovej prace boli pozit¢é metoda ,BLAST*
ametdoda ,,Primer designing tool“. Metodou ,,Primer designing tool“ boli zistené
sekvencie, dizkové parametre PCR produktov, teplota topenia a poradie nukleotidov
AmA1 génu Laskavca cervenoklasého (Amaranthus hypochondriacus 1.) pre priame
a spitné prajmery. V pripade AmA1l génu pri stanoveni vstupnych podmienok
sa percento GC pohybovalo v rozpéti 52.38 — 60 %. Vysledné prajmery s uvedenymi
hodnotami su dobré. Vysledky oboch pouzitych metéd boli vyjadrené graficky

aj pisomne zoradenim do prehl'adnych tabuliek.

KIacové slova: genomika, Laskavec Cervenoklasy (Amaranthus hypochondriacus L.),

sekvencie DNA, BLAST , prajmer



Abstract

The thesis was prepared using genomic nucleotide sequence selected Genome
Amaranth (Amaranthus hypochondriacus L.) and found different levels of similarity
of DNA sequences of the genomes of species of plant origin with AmAl gene
Amaranth (Amaranthus hypochondriacus L., seed protein AmA1 gene, complete cds) ,
accession number AF491291.1 using computational methods and bioinformatics work
with publicly available database. To achieve the objective of the thesis were ingested
method "BLAST " method and "Primer designing tool". Method "Primer designing
tool" have been identified sequence length parameters of PCR products, melting point
and nucleotide sequence of AmA1 gene Amaranth for forward and reverse primers. In
the case of AmA1 gene in determining entry conditions, the percentage of GC ranged
52.38 - 60%. The resulting primers with those values are good. The results of both
methods used were expressed graphically and in writing to the alignment of transparent

tables.

Key words: genomics, Amaranth (Amaranthus hypochondriacus L.), DNA sequence,

BLAST , primers
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Zoznam skratiek a znaciek

A - adenin (Adenine)

bp - par baz (Base Pair)

C - cytozin (Cytosine)

DNA - deoxyribonukleova kyselina (Deoxyribonucleic Acid)

G - guanin (Guanine)

NCBI - nérodné centrum pre biotechnologické informacie (National Center for

Biotechnology Information)

PCR - polymerazova retazova reakcia (Polymerase Chain Reaction)

RNA - ribonukleova kyselina (Ribonucleic Acid)

SNP — analyza polymorfizmu jednotlivych nukleotidov (Single Nucleotide Polymorphism)

Tm — teplota topenia (Temperature melt)




Uvod

Praca poukazuje na skutoCnost’, ze laskavec (Amaranthus L.) je rastlina, ktora
mozno vyuzit v mnohych smeroch a na rézne i¢ely. Jednou z hlavnych vyhod laskavca
je okrem iného bohatd tvorba fytomasy. Bol pestovany uz v ¢asoch starych Mayov
a pestuje sa dodnes ako plodina na potravinové, energetické ale i na krmovinarske ucely
ako aj silazovanie a ma tiez svoje uplatnenie v okrasnom zahradnictve a floristike. Praca
d’alej uvadza botanicku a taxonomicku charakteristiku, nutriéni hodnotu a postavenie

laskavca na Slovensku.

Ako vyplyva snazvu diplomova praca sa blizSie zameriava na genomickl
analyzu potencidlnych molekularnych markérov laskavca. Tato analyza bola
uskutoctiovana s pouzitim informacénych technologii prostrednictvom disciplyny zvanej

bioinformatika, ktora sa zaobera spracovavanim dat o sekvenciach DNA.

Analyzovany bol konkrétny gén AmA1 Laskavca cervenoklasého (Amaranthus
hypochondriacus L.), pricom boli spracované poradia vybranych nukleotidov genomu
a zistené roézne urovne podobnosti sekvencii DNA jednotlivych druhov gendémov

rastlinného p&vodu so spominanym génom.

Pomocou pocitacovych metdd bioinformatiky a prace s verejne dostupnou
databazou NCBI boli pozit¢é dve metdody. Metoda ,,BLAST* a metoda ,Primer
designing tool*.

Vysledkom pouzitia metdody ,BLAST®, pri zistovani vel'mi podobnych
sekvencii bola preukazana velka podobnost AmA1 génu Laskavca cervenoklasého
(Amaranthus hypochondriacus L.) s aglutinin génmi a mRNA Laskavca Cervenoklasého
(Amaranthus hypochondriacus L.) a Laskavca chvostnatého (Amaranthus caudatus L.),
pricom tato podobnost’ sa preukdzala na urovni 98 — 100 %. Pri zistovani viac
odlisnych sekvencii bola zistend podobnost AmA1 génu laskavca i s rubisco enzymom
Spenatu. Najvacsi pocet sekvencii bol vygenerovany pri pouziti techniky trochu
podobnych sekvencii, kde bola zistena mald podobnost AmA1 génu najmi s génmi
Lucerny (Medicago L.), Repy obycajnej (Beta vulgaris L.), Ryze siatej (Oryza sativa
L.), Spenétu siateho (Spinacia oleracea L.), Vini¢a hroznorodého (Vitis vinifera L.)
a vyskytla sa mala podobnost’ aj s génmi Malarie (Plasmodium falciparum L.), motylov
rodu Bombyx L. a akvariovych rybiciek danio pasikavé. Sekvencie tychto druhov vsak

nie st zahrnuté v diplomovej praci, nakol'ko nie st rastlinného povodu.




Metédou ,Primer designing tool“ boli zistené dizkové parametre PCR
produktov, teplota topenia, jednotlivé sekvencie a poradie nukleotidov AmA1l génu
Laskavca cervenoklasého (Amaranthus hypochondriacus 1.) pre priame a spitné
prajmery. V pripade AmA1 génu pri stanoveni vstupnych podmienok sa percento GC
pohybovalo v rozpiti 52.38 — 60 %.
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1 Prehlad sucasného stavu rieSenej problematiky

Laskavec (Amaranthus) patri medzi nepravé obilniny (pseudoobilniny), ktoré boli
pestované uz pocas existencie starych Mayov, Aztékov a Inkov. V porovnani
s obilninami ma laskavec vys$siu vyzivova hodnotu. Obsahuje vyssi podiel bielkovin,
olejov, vlakniny a Skrobu, naopak neobsahuje lepok. Semena tejto rastliny obsahuju
vysoky podiel proteinov v porovnani s klasickymi obilninami. V poslednych rokoch
rastie zdujem o pestovanie tejto plodiny aj v naSich geografickych podmienkach
a to hlavne pre semend a pre vyuZitie ako krmivo pre hospodarske zvierata (Pastircak -
Cicova, 2010).

Plodiny v naSich zemepisnych Sirkach st pestované pre sacharidy (najmai obilniny),
na produkciu bielkovin (legumindzy) a ako zdroj vitaminov i ochrannych latok
(zelenina, ovocie). Pre laskavec je charakteristické, Ze ho mozno zaradit' do kazdej
z tychto skupin. Obsahom sacharidov sa vyrovna obilnindm, stravitelnostou ich
predstihuje. Obsahom bielkovin sice zaostava za leguminozami, ich kvalitou vsak
predstihuje soju, dokonca i kravské mlieko. Okrem produkcie zrna alebo objemového
krmiva dal$im velmi vyznamnym smerom vyuzitia je produkcia fytomasy
na energetické ucely. Vysoka vyhrevnost’ spalovania fytomasy laskavca (14-21 GJl.t-1)

ho priam predurcuje na pestovanie ako energetickej plodiny (Kulovana, 2002).

V génovej banke SR v Piestanoch v stcasnosti prebieha vyskum laskavca
zamerany na moznosti jeho vyuzitia v inovacii rastlinnej vyroby, v potravinarstve,
ale i v energetike. Z viac ako 60 druhov je v nasich podmienkach vyuzivané na semeno
A. hypochondriacus, A. cruentus, A. caudatus, na krmovinarske ucely a na nepotravové
ucely najmé A. hybridus i A. mantegazzianus, ako zelenina A. graecizans, ako okrasna
plodina 4. tricolor alebo A. caudatus. Ulohou novej vyskumnej tlohy je uréit vhodné
odrody pre rastlinni vyrobu vdanych klimatickych podmienkach a otestovat
novoziskané odrody na pestovanie na zrno ana biomasu, podrobné Stadium
a hodnotenie jednotlivych odréd =z hladiska fenologickych, morfologickych
a hospodarskych znakov v polnych pestovatel'skych podmienkach. Laskavec
je jednorocna rastlina, v zavislosti od druhu, odrody a podmienok dorastie do vysky 0,5
- 3,0 i viac metrov. Plodom je tobolka, semeno je malé¢ s hmotnostou tisicich semien
0,6-1,1g zlatozltej, krémovej az bielej farby, ale i ruZzovej a Ciernej farby. Na Slovensku

pozname laskavec predovSetkym ako burinu alebo ako okrasni rastlinu, v&c¢Sina
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burinovych i1 okrasnych druhov bola k nam zavleéena z Ameriky. Medzi druhmi
ale i genotypmi rodu Amaranthus L. st velké rozdiely v habite (vyska rastlin, vetvenie,
vyska nasadenia kvetenstva, hmotnosti semien), rozdielna citlivost’ na dizku dna,
rozdielna tolerancia na sucho, odolnost’ voci chorobam a Skodcom, vyrovnanost
v dozrievani a vypadavani semien. Tieto vlastnosti rozhoduju o vhodnosti genotypu
pre uréité pestovatel'ské podmienky, spdsobe pestovania a sposobe vyuzitia. Urody zrna
laskavca st vysoko variabilné a zavisia od mnohych faktorov. Zo §tadia literarnych
pramenov chordb rodu Amaranthus L., laskavec napadaju tieto choroby: poruchy
vzchédzania a padanie mladych rastlin spdsobuju parazitické huby rodu Pythium,
Rhizoctonia, Fusarium, Aphanomyces. Tieto huby poSkodzuji korene a stonky
pod povrchom pody. Rastliny su potom slabé, padaji a odumieraju. K napadnutiu
dochadza hlavne v tazkych zlievavych podach, po vytvoreni pddneho prisusku,
pri nadmernom zamokreni pody, alebo ak podéda nie je dostato¢ne prehriata.
K napadnutiu odrdd laskavca hubami rodu Fusarium dochadza najCastejsie po vzideni
rastlin az do fazy vetvenia stoniek. Na konci vegetacie je mozné vidiet Sedé Skvrny
s tmavou obrubou spdsobené hubami. Rovnaké huby moézu napadat’ i sukvetia.
Na dozrievajucich sukvetiach sa vyskytuji v hustych porastoch huby Botrytis ssp.,
Fusarium spp. a Alternaria ssp., ktoré mozu nepriaznivo ovplyvnit’ kvalitu semien

(Cicova, 2010).

1.1 Historia a povod laskavca

Podl'a archeologickych nalezov bol laskavec pestovany pred 7 tis. rokmi
v Strednej Amerike. Ako prvi ho pestovali Mayovia, neskor i Inkovia a Aztékovia,
ale i niektoré kmene severoamerickych indidnov. Aztékovia ho pred prichodom
Spanielskych dobyvatel'ov pestovali ako najdolezitejSiu plodinu, hned’ po kukurici
a fazuli. Laskavec bol pre nich ako plodinou poskytujicou zrno k obzive, tak rastlinou
vyuzivanou pri magickych a mystickych nabozenskych ritudloch. Laskavec bol taktiez
hlavnou plodinou pre Inkov, dodnes sa v Andach pestuje pod menom ,kiwicha®. Dalej
bol pestovany Aztékmi, ktori ho nazyvali ,,huautli a d’alsimi povodnymi obyvateI'mi
Ameriky. Tuto plodinu si vazili Aztékovia natol’ko, Ze ju vyuzivali pri mnohych
obradoch pre uctievanie svojho bozstva a to predovsetkym Boha Huitzlopochtli - Boh
Slnka. V oblasti Mexika z neho pripravovali ritudlne napoje a potraviny. Do dnesného

dna je zrno laskavca tepelne opracované podobne ako pukance (tzv. Amaranth POP)
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pripravovany a predavany v uliciach Mexika ako ,,alegrii* (Spanielsky ,,radost™).
Popované zrna su mieSané s medom, Cokoladou ¢i sirupom. To bol tiez jeden
zdovodov, predo bolo jeho pestovanie Spanielmi zakdzané. Naprick tomu,
7e sa pestovanie laskavca pod Spanielskou nadvladou skoro vytratilo, zachovalo
sa na odlahlejSich miestach a vo vysSich nadmorskych vyskach Strednej a JuzZnej
Ameriky. V 18. storoCi sa dostal ako okrasna rastlina cez eurdpske botanické zahrady
az do Azie. V 19. storoéi sa uz na svahoch Himalaji pestoval ako plodina na zrno.
Okrem Azie doslo kintrodukcii zmovych foriem i do niektorych oblasti Afriky
(http://amaranth.cz/historie-amarantu/2010).

V roku 1930 zahrnul N. L. Vavilov Amaranthus medzi krmoviny. V roku 1984
ho Americka akadémia vied oznacila za plodinu 21. storocia. Archeologovia dokazuju,
ze v Amerike je znamy viac ako 8000 rokov. Za jedno géncentrum je povaZované

Mexiko a Andy, druhé centrum rozSirenia su horské oblasti Indie a Nepalu (Huska,

1994).

Aj napriek nabozenskému symbolizmu bolo pouZzivanie laskavca pocas réznych
obradov takmer celkovo vykorenené (Wiliams - Bernner, 1995). Od Sestnasteho
storocia bolo pestovanie laskavca na tpadku, a to pravdepodobne v désledku potlacania

aztéckych zvyklosti a nabozZenstva (Flores - Teutonico, 1986, Brenner et al., 2000).

Pestovanie a vyuzivanie laskavca na semeno sa zachovalo v niektorych
oblastiach Mexika, centralnej a Juznej Ameriky. Po invazii Spaniclov do Latinskej
Ameriky bol laskavec roziireny aj do Eurdpy, neskor do Afriky a Azie. V Eurépe
sa laskavec rozsiril najmi ako korenina, neskor boli vyslachtené okrasné genotypy,

a nasledne boli rozsirené do Indie a Nepalu (Flores - Teutonico, 1986).

Az od polovice 20. storoCia bola India jednou krajinou so vzrastajiicou
produkciou laskavca. Dokazy o kvalite bielkovin spustili obnovenie zdujmu o laskavec.
Za poslednych dvadsat rokov sa ziskalo mnoho poznatkov o nutricnej kvalite,
ako aj o poziadavkach na pestovanie. Boli vysSlachtené odrody so zlepSenymi
vlastnostami, hoci v oblasti Slachtenia laskavca je stale potrebné dalSie Stidium

(Brenner et al., 2000).
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1.2 Formy vyuzitia a pestovanie laskavca

V semenach i listoch obsahuje laskavec vitaminy a minerdly, moZno
ho vyuzivat ako zeleninu popr. ako ovocie. Z toho vyplyvaji mimoriadne Siroké
moznosti vyuzitia. Listy sa daju vyuzivat’ na pripravu vitaminovych, bielkovinovych
extraktov, farbiv i farmaceutik a pod. Zo semien mozno pripravit’ polievku, rozlicné
napoje, kasu, pukance, postchy, palacinky, pripravky do najrozlicnejsich pekarenskych
a cukrovinkarskych vyrobkov. Byle, vegetativnu fytomasu moZzno skrmovat
hospodarskymi zvieratami alebo vyuzivat' na energetické ucely ako palivo, popr.
ako surovinu na spracovanie v priemysle (Jamriska, 2001).

Laskavec sa pouziva ako potravina, zelenina, na zelené kfmenie, silaZovanie,
energetickd plodina, okrasna rastlina a vyrobu granul. Z hl'adiska pol'nohospodarskeho
je laskavec plodina s rychlym rastom, dava vysoké urody - priblizne 3 tony semena
na hektar za 3 - 4 mesiace rastu v monokultire a 4 - 5 ton na hektar suchej hmoty
po 4 tyzdnoch. Jednou z moznosti vyuzitia laskavca je jeho vyuzitie ako objemovej
krmoviny pre vysoku produkciu kvalitnej fytomasy. Kvalita krmu laskavca sa Casto
porovnava s kvalitou krmu d’atelinovin (http://krv.fapz.uniag.sk/plodiny/laskavec%020-
%20Amaranthus.pdf.2010).

Mnohostrannost’ vyuzitia ladskavca dava podnet na skiimanie a vyber
genetickych zdrojov vhodnych do pestovatel'skych podmienok strednej Eurdpy.
Introdukcia niektorych alochtonnych druhov do agroekologickych podmienok
Slovenska je nedorieSena v suvislosti s problémom ich zaradenia, resp. nezaradenia
medzi invazne druhy, alebo ,karanténne buriny®. V ramci reStrukturalizicie rastlinnej
vyroby na Slovensku, kde je potrebné riesit' vyuzitie menej urodnych pdd laskavec
predstavuje alternativnu plodinu s vysokou nutricnou hodnotou a Specifickym vyuzitim.
Je to introdukovany druh plodiny s vysokou hydrostabilitou a relativne dobrou
odolnost’ou voci chorobam a Skodcom. Technologiu pestovania laskavca je vSak nutné
v nasich podmienkach overit’ a z hl'adiska r6znych smerov jeho vyuzitia aj upresnit’.
Odroku 1994 su na Experimentidlnej baze Agronomickej fakulty Slovenskej
polnohospodarskej univerzity v Nitre zakladané pol'né polyfaktorialne pokusy
so zrnovym typom laskavca (4. hypochondriacus) s cielom sledovat’ niektoré ¢lanky
agrotechniky vo vztahu k trode zrma v podmienkach kukuri¢nej vyrobnej oblasti.
Vysledky projektov ,,Adaptabilita pestovania a vyuzitia laskavca na Slovensku®

a ,,Prehibenie teoretickych poznatkov o pestovani a vyuziti laskavca na Slovensku“
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(vedici projektov  bol doc. Ing. J. Huska, CSc.) (Kulovana, 2002,
http://www.agroweb.cz/Moznosti-efektivnej-vyroby-a-vyuzitia-laskavca s44x8513.
html).

Habén — 111€$ (2001) uvadzaju sucasné a perspektivne moznosti vyuzitia laskavca:

1. pseudocerealia,

|\

. energeticka a technicka rastlina,

. krmovina,

B~ W

. zdroj prirodného farbiva,
. zdroj bielkovin oleja, Skrobu a dietetickej vldkniny,
. zelenina,

. okrasna rastlina,

o <IN BN Y

. rastlina s lie¢ivymi ¢inkami.

Pestovanie laskavca na semeno

Laskavec na semeno mozno u nas pestovat’ najmé v kukuri¢nej a repnej oblasti,
genotypy s kratSou vegetacnou dobou i v teplejSej zemiakovej oblasti. Urcita orientaciu
v tomto smere moze poskytnut’ aredl vyskytu 4. retroflexus. Vyhybat sa treba tazkym
zlievavym, studenym pdédam a pozemkom s reziduami herbicidov proti laskavcu.
Nevhodné su i svahové pozemky s rizikom er6zie odplavenia plytko zasiatych malych
semien. Uprednostilovat’ treba lahSie az stredné pody. Jeho pestovanie modze byt
nutritivnym a podnikatel'skym prinosom. Mozno ho pestovat tak v extenzivnych
(bioprodukt) ako intenzivnych podmienkach. Na turodu semena najviac vplyvaju
poveternostné podmienky (tirody od 0,75 do 5,9 t.ha-1). Délezitou je najmi suma teplot
od sejby po vzidenie. NajistejSim terminom sejby je obdobie prvej dekady maja.
NajvhodnejSou je sejba na medziriadkovil vzdialenost' 0,125 m. Kritické obdobie
na buriny je od vzidenia po vytvorenie deviatecho paru listov. Porast s uz§imi
medziriadkami bol odolnej$i aj proti burindm. Zaburinenost' znizuje najviac podiel
listov i trodu semena (podstatne menej ako pri kukurici). V trodnejSom roku byva

vplyv zaburinenosti podstatne mensi (Jamriska, 2001).

Pestovanie laskavca ako objemovej krmoviny pripadne listovej zeleniny

Z doterajSich vyskumov vyplyva, ze ide o plodinu s vysokym obsahom
mineralnych prvkov a nizkym obsahom vlakniny. Z hl'adiska kvality krmu sa ukazalo,

ze najmd v obsahu mineralnych latok laskavec prekondva i najddlezitejSiu viacrocnu

15



krmovinu — lucernu siatu. Najmid mladé rastlinky sa vyznacuji vysokym obsahom
betakaroténu, zeleza, vapnika a vitaminov. Pri jeho pestovani, ako objemovej krmoviny
sa ziskali nasledovné vysledky: Laskavec A. mantegazzianus pestovany v slede
po ozimnej medziplodine tritikdle poskytol v priemere pokusnych rokov urodu
nadzemnej fytomasy 6,77 t.ha-1, laskavec A. hypochondriacus siaty do volnej pddy
na jar priemernu urodu 8,36 t.ha-1 susiny. V morfologickom zloZeni urody prevazovali
uA. mantegazzianus vegetativne organy (listy a stonky), uA. hypochondriacus
sukvetia.  Nezistili sa  podstatné  diferencie  medzi  A. mantegazzianus
a A. hypochondriacus v obsahu mineralnych prvkov. 4. hypochondriacus mal vyssi
priemerny obsah N-latok a tukov. Obidva druhy sa vyznacovali vysokym obsahom
mineralnych prvkov a nizkym obsahom vlédkniny. V obsahu P, Mg a K laskavec
prevysSoval lucernu siatu v rovnakych podno-klimatickych podmienkach. Mal nizsi

priemerny obsah  N- latok, Ca a vlakniny (Gregorova, 2001).

Pestovanie laskavca na energetické ucely

Okrem produkcie zrna alebo objemového krmiva d’al§$im velmi vyznamnym
smerom vyuzitia je produkcia fytomasy na energetické ucely. Vysokd vyhrevnost
spalovania fytomasy laskavca (14-21 GJ.t-1) ho priam preduruje na pestovanie
ako energetickej plodiny. PrepoCty jednotlivych vstupov priamej a nepriame;j
dodatkovej energie do pestovatel'skych technologii jednotlivych smerov, poukazuju
na skutocnost’, ze najvyssie energomaterialové vstupy boli prave vlozené do pestovania
Amaranthusu na produkciu fytomasy. Rozhodujicu polozku z energetickych vkladov
tu predstavuji dusikaté hnojiva (110 kg.ha-1) nutné pre ziskanie dostato¢ného mnozstva
fytomasy. Pri dostato¢ne vysokej produkcii susiny z 1 ha boli vSak dodatkové
energetické vklady vyuzité prave pri tomto uzitkovom pestovatel'skom smere v podstate
najefektivnejsie (1:13,08). Na potvrdenie uvedenych skutocnosti boli zalozené Specialne
vyzivarske pokusy s intenzivnym hnojenim laskavca dusikom (0-120 kg.N.ha-1).
Na zaklade priebeznych vysledkov mozno konstatovat, ze zvysené davky dusikatého
hnojenia vyrazne ovplyviiujii pocet listov na rastline laskavca. Rastliny si udrzuja
pomerne vysoky pocet listov poCas vegetacie, ale hlavne vplyvom vysSich davok
hnojenia aj do konca vegetacie. SuSina listov sa pocas vegetacie zvySuje, hnojenie
vysoko preukazne vplyva na fyziologické ukazovatele rastlin. Index listovej
pokryvnosti je najvyssi na variante s jednorazovou davkou dusikatého hnojenia (Il1és —

Haban - Horvat, 2001).
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Vyuzitie laskavca v okrasnom zdhradnictve

Pre tcely kvetinarskeho vyuzitia sluzi metlinovité sukvetie, ktoré nachadza
uplatnenie v Cerstvom i suSenom stave. Grécky ndzov ,,amarginein® — nevadnuci,
mozno privlastnit’ sukvetiu, ktoré vo véaze vydrzi velmi dlho. Nemenej vyznamné
miesto ma tiez aj ako zdhonova letni¢ka alebo letnicka vysadzand do mobilnej zelene.
Pri hodnoteni druhov, ktoré si v okrasnom zahradnictve zaslizia pozornost’, sme vyuzili
druhovy sortiment, ktory je najflexibilnej$i, obsahuje vysoku esteticki hodnotu
pre vsetky sposoby vyuzitia. Takého postavenie maji nami sledované druhy:
A. caudatus L. — laskavec chvostnaty, dorastajiici do vysky 0,80-1,00 m, s bohatym
rozkonarenim, s kvetmi nakopenymi v previslych metlinach, chvostovitého vzhladu,
vo vyraznej cCerveno-purpurovej farbe, alebo svetlozelenej ¢i zlatej farbe, podla
kultivarov (krizencov). A. cruenthus L. var. paniculatus Boom. — laskavec metlinaty
s vyrazne vyfarbenymi zelenymi, cerveno-purpurovymi (bordovymi) listami.
A. hypochondriacus L. — vyznacujuci sa vzpriamenym vzrastom, je vhodny
k zédhonovym vysadbam, ale aj na suSenie. 4. tricolor L. laskavec trojfarebny, je nizsi
v porovnani s predchadzajucimi druhmi, v nasich podmienkach dorastd do vysky 0,50-
0,60 m. Dvojfarebny listovy efekt (zeleno-purpurovo-cerveny) ho posunul k velmi
obl'ibenym druhom pri zahradnych vysadbach. 4. cristatus NORONHA — teraz je jeho
nazov: Celosia cristata L. — plamenik hrebenity, ma kvety purpurové, niekedy ruzové,
oranzove¢ i Cervené a zIté. Pestuje sa pod menom kohuti hrebienok“. ESte sa pestuje
Celosia argentea L., ktora je vel'mi variabilnd (podlicha velkej premene farieb).
Variabilita bola pozorovana na celej rastline, ale najmd v sukveti. Svojou
pestovatel'skou nenarocnostou mézeme uvedené druhy laskavca vyuzit' v okrasnom
zahradnictve predovsetkym do zahonovych vysadieb, kde kvitntici efekt prichadza
do obdobia od jula do oktobra, respektive az do prichodu jesennych mrazov. Sledované
druhy sa osved¢ili aj v mobilnej zeleni, kde pdsobili vel'mi dekoracne. Samostatna
pozornost’ bola venovana uplatneniu druhu 4. caudatus, A. hypochondriacus s vyuzitim
vo floristike v cCerstvom a suSenom stave. SucCasnd modernd avantgardnid vizba
domacich a zahrani¢nych floristov vel'mi Casto vyuziva bizarnost ,,dlhochvostého*
sukvetia (t.j. metlina zlozena zo strapcov klbiek) k vytvaraniu atraktivnych kytic alebo
prilezitostnych priestorovych aranzman k ziskaniu ziadaného tvarového a farebného
efektu. K uvedenym floristickym zamerom st vyuzivané sukvetia v Cerstvo stave, kde
si podrzia nevddnuci efekt pomerne dlho. V neposlednej miere je vyuzivanie sukvetia

aj v suSenom stave. Samotné suSenie musi byt zabezpeCené v tieni, sukvetie
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na stonkach, zbavené listov a listeiov. Uz mierne slnko pdsobi na zmenu farby, ktora

sa rychle meni na hnedd nevyraznu farbu (Jakabové - Zajova, 2001).

1.3 Biochemicka a nutri¢na hodnota laskavca

Laskavec ma vysokl nutriéni hodnotu semien aj lisov. Je povazovany za jednu
z najvyzivnejsich rastlin na svete. Muka laskavca ma charakteristicku koreniti a mierne
Stiplavll chut. V porovnani s ostatnymi obilninami (8 - 14%) mé ovel'a vysS§i obsah
bielkovin (18%) a vyvazenu skladbu aminokyselin. Za nepriazniva vlastnost’ tejto
obilniny moZno povazovat' vysoky obsah tukov (7 - 8% v suSine). Obsah vlakniny
je tiez pomerne vysoky (4,5 - 5% v susine), Coje zhladiska vyzivy vyhovujlce.
Celozrnna muka z laskavca ma v porovnani s pSenicou vysoky obsah vapnika, draslika,
fosforu a horcika. Zo stopovych prvkov vynikd najmd vys$Sim obsahom zeleza.
Z esencialnych aminokyselin je zastapeny relativne vo vysokom mnozstve lyzin
(9,48g/kg), Co je priblizne trojnasobok oproti psSeni¢nej hladkej muke. Podiel
esencialanych aminokyselin v pSeni¢nej muke je 26,34 g/kg, kym v a celozrnnej muke
z laskavca je to az 43,23 g/kg. Zo zlozenia mastnych kyselin je evidentny vyssi obsah
kyseliny linolovej (50,08 %). Nutricne vyvazené zlozenie laskavca mu dava predpoklad
k lepSiemu vyuZzitiu v ceredlnych technologiach. Stale castej§im pouzivanim
chemickych pripravkov v pol'nohospodarstve a kontaminaciou pod z chemickej vyroby
vznikol problém kumulécie tazkych kovov v rastlinnych produktoch. Laskavec patri
prave k takym plodinam, ktoré maji schopnost vo zvySenej miere hromadit’ tazké
kovy. V porovnani napr. s hlavkovym Salatom, ktory bol pestovany na tej istej zemine
za tych istych podmienok, laskavec akumuloval az 103 - nasobne viac olova, 240 -
nasobne viac kadmia a 5,9 - nasobne viac ortuti (http://www. potravinari.sk/page 979

sk.html.2010).

Chemické zloZenie biomasy

Vysledky trojrocnych pokusov na zistenie mnozstva a kvality bielkovin semien
laskavca potvrdzujii udaje z doteraz publikovanej svetove] a domacej literatiry.
Z hladiska nutricného ma velky vyznam vysoky obsah proteinu, viac ako u obilnin,
kukurice a ryze (Sanchez - Maroquin, 1980). Priblizne 2% z proteinu pripada na lecitin,
ktory vyrazne podporuje biologickll aktivitu rastlin (Lis and Sharon, 1986). Obsah

bielkovin je relativne vysoky a v porovnani s inymi obilninami a pseudoobilninami
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vyssi. Kolise od 14,48% do 17,58%, priemernd hodnota je 16%. Podl'a doterajSich
udajov z literatiry ma frakcia albuminov, globulinov a nebieclkovinového dusika
predstavovat’ 66% zo sumy bielkovin v suchej mase, frakcia prolaminov asi 0,7%,
gluteliny priblizne 30% a nerozpustna frakcia /zvySok/ maximalne 6%. Obsah Skrobu
sa pohybuje od 53% do 65%, v priemere dosahuje 60%. Obsah vladkniny sa pohybuje
od 2,89% do 6,94%, v priemere je to 4,4%. Ako je uz zname z literatiry, laskavec
obsahuje asi 3% minerdlnych latok v suSine. Pritom ale nie st zndme hodnoty
stopovych prvkov a tazkych kovov, prekracujuce normami povolené horné hranice.
Obsah popola v semenach styroch druhov laskavca zo sledovaného trojrocného obdobia
kolise okolo hodnoty 4,5%. Je to asi o 1% viac, ako uvadza literatira. Laskavec
sa od inych obilnin a pseudoobilnin li§i vysokym obsahom najmé draslika, vapnika,
horc¢ika a Zeleza. Z doteraz publikovanych prac o obsahu tuku v semenach laskavca
bolo zname jeho mnozstvo 4-10%. S tymto koreSponduju aj vysledky trojro¢nych
pokusov. V zhode je aj najmensie mnozstvo tuku v semenach tmavého druhu

A. paniculatus (Cukova — Muchova, 1997).

Nutri¢na kvalita laskavca

Kvalitativne chemické zlozenie zin laskavca je pre vsetky druhy typické,
ale absolutna kvantitativna hodnota v zavislosti na rade podmienok moéze byt
variabilna. Listy laskavca obsahujii proteiny s vyhodnym zlozenim esencialnych
aminokyselin, su bohaté na zlozku minerdlnu a najmi na antioxida¢ny vitamin C
a betakarotén. Vyznamna je 1 pritomnost vysokého podielu esencidlnej mastnej
kyseliny linolénovej v tukovej zlozke chloroplastov a obsah squalénu.

1._Proteiny

V zrnach laskavca je obsah proteinov vyssi v porovnani s proteinmi beznych
cerealii av tomto porovnani maju tieZ vyvaZenejSie zloZenie esencialnych
aminokyselin. VyS$$i obsah lyzinu a tryptofanu je komparabilny s bielkovinami
zivocisSnymi. Az 65% proteinov v laskavci je koncentrovanych v klickoch. Obsah

proteinov koliSe podl'a druhov laskavca a podmienok ich kultivacie.
2. Cukry (sacharidy, uhlohydraty)

V zrach laskavca st jednoduché monosacharidy (glukoza, fruktéza) obsiahnuté
len v stopach, oligosacharidy (maltoza, stachdza, rafindza, sacharoza) v rozmedzi
1 az 2%. V skrobe laskavca je dominantny amylopektin. Maly rozmer ¢iastociek Skrobu

laskavca s nizkym obsahom amylozy ovplyviiuje jeho fyzikalno-chemické vlastnosti.
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3. Vldknina v semendch

Vldkninou rozumieme nestravitelné zbytky rastlinného pdvodu. Semena
laskavca st na vldkninu bohatSie ako ostatné obilniny (pSenica, ja¢men, raz, ryza,

kukurica).
4. Tuky v semendach

Tukova cast v zrach laskavca je koncentrovanda v jeho klicku.
U bielosemennych druhov dosahuje 6 az 9%, u tmavosemennych je vyssi. Obsah
squalénu 4,8%.
5. Mineraly

Semend laskavca obsahuju az 85% zo vSetkych nutriéne definovanych
minerdlnych makroelementov (sodik, draslik, vapnik, fosfor, horcik, sira) a 50%
mikroelementov (zinok, med’, mangan, Zelezo). Zo stopovych prvkov bol preukazany
kremik a nikel. V porovnani s pSenicou, ovsom, ryzou, kukuricou a sdjou st semena
laskavca lepSim zdrojom vapniku, Zeleza a sodiku, obsahom horciku, fosforu, zinku
sa im podobaju. V porovnani s obilninami celkovy obsah mineralov maji zrna laskavca
VysSi.

6. Vitaminy v zrnach a listoch

Laskavcové zrna obsahuju rad vitaminov. V zrndch su vitaminy koncentrované
najmé v klicku, nutriéne je tu vyznamny v porovnani s ostatnymi obilninami vyssi
obsah vitaminov B2 a niacinu, menej je vitaminu Bl a vitaminu C (3 az 4 mg/100 g).
Betakarotén tu nenachddzame. Nutricne vyznamny je i obsah vitaminu E (alfa-
tokoferol) a tokotrienol. Zvlastny nutricny vyznam ma pritomnost’ antioxidacnich

vitaminov v semenach (vitamin E) (http://amaranth.cz/nutricni-kvalita-amarantu/2010).

1.4 Botanicka charakteristika

Stonky su priame, okruhle, slabo alebo silne rozvetvené, olistené, vysoké 1,3 - 3 m.
Sukvetie je zlozitd metlina purpurovej alebo zeleno-Zltej farby. Listy su elipsovité,
mladé sa pouzivaju aj ako zelenina. Obsahuji vela Ca, Fe a vitaminu E. Koremnovy
systém ma zvlastnu morfologiu, dobre Cerpa vodu z pody a tym tato plodina lepSie
odolédva suchu. Suchovzdornost' znasobuje i zna¢na hribka stonky, ktora sluzi ako
zasobaren vody pocas vegetacie. Plod je tobolka vajcovitého tvaru farby zltej alebo

ciernej (kfmne formy). Hmotnost” 1000 semien sa pohybuje od 0,7 - 0,9 g. Z 1 ha
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saurodi 3 - 5 t. Celkova troda zelenej fytomasy sa pohybuje od 80 - 100 t aj viac
z hektara (http://krv.fapz.uniag.sk/plodiny/ laskavec%20-%20Amaranthus.pdf.2010).

1.5 Taxonomicka charakteristika

RiSa — Risa rastlin (Regum vegetabile)

Podrisa — VysSie rastliny (Telomophyta)

Oddelenie — Rastliny semenné (Spermatophyta)

Pododdelenie — Rastliny krytosemenné (Angiospermatophytina)
Trieda — Magnoliokveté (Magnoliopsida)

Rad — Mrlikotvaré (Chenopodiales)

Celad’ — Laskavcovité (dmarantaceae)

Rod — Laskavec (Amaranthus L.) (Stefinova, 2008)

1.5.1 Rad Chenopodiales (mrlikotvaré)

St to jedno- alebo dvojrocné, prip. trvace byliny (zriedkavejSie kry alebo stromy)
s jednoduchymi, striedavymi alebo krizmo protistojnymi listami bez palistkov.
Ich kvety st haplochlamydeické, patpocetné, s epipetalnymi tyCinkami a parakarpnym

gyneceom (http://www.tuzvo.sk/files/LF-KF/2010).

1.5.2 CePad’ Amarantaceae (laskavcovité)

St to jednoro¢né, zriedkavejSie trvace byliny, prip. dreviny so striedavymi alebo
protistojnymi listami bez palistkov, s poliechavou alebo priamou byl'ou, ¢asto s fialovym
nadychom. Kvety st obojpohlavné alebo jednopohlavné, cyklické, su drobné
a zoskupené do dichazialnych zvizockov, ktoré tvoria klasy, metliny alebo strapce.
Okvetné listky su obycCajne kozovité, blanit¢ a suché, niekedy zrastené¢ a zafarbené.
Tycinky st epitepalne, svojimi bazami st zvycajne zrastené do poharikovité¢ho alebo
rurkovitého utvaru. Ich pocet sa zhoduje s poc¢tom okvetnych listkov. Medzi ty¢inkami
su utvary stipularneho povodu (pseudostaminodid). Gyneceum sa sklada z 2-3
plodolistov, semennik je vrchny, jednopuzdrovy, plodom je tobolka, nazka alebo
bobul’a. Od pribuznych mrlikovitych sa lisia suchymi blanitymi listencami a okvetnymi

listkami, ako aj zrastenim ty¢inkovych nitiek a castym vyskytom pseudostaminodii.
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Viacsinou su to tropické alebo subtropické rastliny, iba zriedkavejSie ide o rastliny

mierneho klimatického pasma (http://www.tuzvo.sk/files/LF-KF/2010).

1.5.3 Rod Amaranthus L. (1askavec)

Rod Amaranthus L. je vyznamny aj pre jeho velka adaptabilitu ako rastliny C 4
(Bagga et all 1987, Gudu and Gupta 1986).

Stonky su priame, okruhle, slabo alebo silne rozvetvené, olistené, vysoké 1,3-3 m.
Sukvetie je zlozitd metlina purpurovej alebo zeleno-zltej farby. Listy su elipsovité,
mladé sa pouzivaju aj ako zelenina. Obsahuje vela Ca, Fe a vitaminu E. Korenovy
systém ma zvlaStnu morfolégiu, vd’aka ktorej lepSie Cerpad vodu z pddy a tym tato
plodina lepsie odolava suchu. Tuto vlastnost” zndsobuje i znacna hrubka stonky, ktora
sluzi ako zasobarenn vody. Plod je tobolka vajcovitého tvaru farby Zltej alebo Ciernej
/ktmne formy/. Hmotnost’ 1000 semien sa pohybuje od 0,7 - 0,9 g. Z 1 ha sa urodi 3-5 t.
Celkova uroda biomasy sa pohybuje od 80-100 t z hektara, t.j. raz tol'ko ako pri silazne;j
kukurici. PouZiva sa na zelené kimenie, silaZovanie a vyrobu granul. Amaranthus L.

je v naSich podmienkach dvojkosny (Huska, 1994).

Variabilita

Rod laskavec (Amaranthus L.) zahtiia okolo 60 druhov s velkou rozmanitost'ou.
Okrem burinnych druhov nadobudaju v sucasnosti velky hospodarsky vyznam

skulturnené druhy a formy, ktoré sa podl'a pouzitia rozdel'uju na:

zeleninové druhy — laskavec trojfarebny (4. tricolor), laskavec metlinaty (4. cruentus),

laskavec Stihly (4. gracillis), laskavec tinisty (4. spinosus), laskavec pochybny
(A. dubius), ktoré si obsahom stravitelnych latok porovnavané s tradicnymi listovymi

zeleninami.

semenné druhy - laskavec smutny (4. hypochondriacus), laskavec chvostnaty

(A. caudatus), laskavec hybridny (4. hybridus), ktoré su perspektivne vyuziteI'né ako
pseudocerealie, ¢ize ich semena maju vlastnosti zfn obilnin napriek tomu, ze botanicky
nie su pribuzné.

krmovinové druhy — 4. mantegazzianum cv. Elbrus, ktoré sa vyuzivaju na kfmne ucely

pre priaznivy obsah biologicky hodnotnych latok (Haban, 1999).

22



Jamriska (1998) uvadza rozdelenie genotypov laskavca podl'a vzrastu:
Al —zrnovy typ

A2 — zrnovo-kifmny typ

A3 — zrnovo-kimno-ozdobny typ

A4 — kfmny typ (silna byl a olistenie)

Na zaklade doterajSich poznatkov semenné genotypy laskavca su zaradené

do tychto hlavnych skupin:

Mexicky zrnovy typ. Je z druhov A. cruentus a je najzékladnejSim zrnovym typom

v Mexiku a USA. Tento zrnovy typ je najskdr dozrievajici a méa najmensi vzrast
zo vsetkych bielosemennych zrnovych typov. Pri vysokej hustote, hlavnd stonka

je relativne tenka a rastlina je nevetvena. Vzrast je pomerne vysoky.

Africky zrnovy typ. Tento maly, tmavosemenny typ A. cruentus je pestovany

ako zelenina v zapadnej Afrike. Aj ked’ nie je potencidlne vhodny na produkciu zrna,
moéze byt délezitym rodiCom pre prenos vlastnosti skorého dozrievania a vysokych

urod.

Mercado zrnovy typ. Ma tiez pévod v Mexiku, ale je z druhov A. hypochondriacus.

Rastliny dorastaju do vySky az osem stop, ¢o stazuje mechanizovany zber urody.

Semena st vel’ké biele, alebo zlatisto zafarbené. Pomaly dozrieva, Girody su kolisavé.

Aztécky zrnovy typ. Tento typ A. hypochondriacus méa pdvod v strednom Mexiku.

Agronomicka charakteristika je podobnd Mercadu. Aj ked’ je to dlhodennd rastlina,

zakladanie sukveti je prili§ neskoré na to, aby semeno dozrelo.

Nepalsky zrnovy typ. Tento typ A. hypochondriacus je pdvodom z Nepalu. Je velmi

podobny Aztéckym zrnovym typom z Mexika. Ale jeho pouzitie je limitované juznymi
Sirkami USA, alebo ako rodic pri kriZeni.

Prima zrmovy typ. Pochddza z hybridnych druhov. Je to ddlezity zdroj zarodocnej

plazmy pri kriZzeni na agronomicky vyznamné vlastnosti ako skoré dozrievanie, nizky
vzrast rastlin a vysychanie v Case zrelosti semien (Kulovana, 2002, http:

/Iwww.agroweb.cz/Moznosti-efektivnej-vyroby-a-vyuzitia-laskavca s44x8513.html).
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1.6 Laskavec na Slovensku

Pestovatel'ské plochy laskavca sa na Slovensku rozsiruju a prechadzajua
z pokusnych poli na vécSie pestovatel'ské plochy s vymerou niekolko hektarov.
Je to podnecované mens$imi narokmi laskavca na kvalitu pddy a schopnost’ znasat
sucho. V neposlednej miere tu rozhoduju aj ekonomické kritéria trhovej realizacie zrna
a osiva laskavca. Amaranthus je v nasich podmienkach dvojkosny. Pri prvom zbere
treba ponechat’ vysSie strnisko. Dozrievanie semena je nerovnomerné. Problematickou
strankou nad’alej zostava zber, nakolko rastliny vegetuji az do prichodu prvych
jesennych mrazov. Zber a vymlat rastlin v zelenom stave nardza na problémy
technického charakteru, ale po stranke biologickejje zrelost zrna vyhovujlica

(http://krv.fapz.uniag.sk/plodiny/laskavec%20-%20Amaranthus.pdf).

1.7 Cytogenetika

Pre mnoho druhov rodu laskavec je zakladnym poctom chromozémov n = 16
alebon= 17. Jedinym neobvyklym druhom tohto rodu je laskavec pochybny, ktory
ma zakladny pocet chromozémov n = 32 (Grant, 1959). Laskavce, vyuzivané

na semeno, charakterizuje Brenner et al. (2000) ako paleo-alloteraploidy.

1.8 Geneticka rozmanitost’

Genetickd rozmanitost je vo vSeobecnosti definovand ako mnozstvo
genotypovej rozmanitosti v populacii, alebo pocet odlisnych alel v lokuse a vyskyt
lokusov s viac ako jednou alelou v ramci druhu alebo populacie. Poznanie geneticke;j
rozmanitosti a genetickych pribuzenskych vztahov vramci biologického materialu
je vhodnym nastrojom pre Slachtitel'ské ciele. V sucasnosti je dostupnych mnoho metod

pre analyzu genetickej rozmanitosti v zbierkach genofondov rastlin (El-Itriby, 2007).

1.9 Genetické markéry

Geneticky markér je znama sekvencia DNA, ktord moéze byt jednoducho
identifikovana. Jedna sa o urcity druh variacie, zapri¢ineny ¢i zmenou alebo mutaciou

povodnej sekvencie, sledovany na uréitom mieste. Moze nim byt kratka sekvencia
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DNA, napriklad usek DNA so zmenenym jednym parom baz (SNP markér)
(http://cs.wikipedia.org/wiki/Genetick%C3%BD_marker, 2010).

Typy genetickych markérov su napr.:
e RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism)
o AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)
e RAPD (Random Amplification of Polymorphic DNA)
e VNTR (Variable Number of Tandem Repeat)
e SNP (Single Nucleotide Polymorphism)
e STR (Short Tandem Repeat) (Weising et al, 2005).

Vyuzitie genetickych markérov

Vo vSeobecnosti genetické markéry mozno vyuzit k pozorovaniu dedi¢nych
chorob a k hl'adaniu pricin takychto ochoreni. Markéry mézu pomdct’ stanovit’ presnost’
prenosu dedi¢nej informacie génu, ktory doposial eSte nebol presne lokalizovany.
To dokazuje aj skuto¢nost’, ze useky DNA leziace blizko seba na chromozoéme
sa prenasaji na potomstvo spolo¢ne. Genetické markéry sa vo vyskume a v Slachteni
stali obl'ibenym nastrojom. Pred technoldgiou molekularnych markérov, umoznujicou
sledovanie zmien na urovni jednotlivych nukleotidov, boli vyuzivané morfologické

a biochemické markéry (Koebner et al., 1994).

Zameranie vyuZitia genetickych markérov:

e Populacnad genetika

o  [ylogenéza a evolucné vztahy

o Analyza populdcii

o (Genomoveé mapovanie

Genetické markéry st znaky, u ktorych z ich fenotypového prejavu analyzy

izoenzymov je mozné odvodit’ ich genotyp. Ide o znaky fenotypové, neovplyvnené
prostredim, prakticky tplne kontrolované geneticky. Z hl'adiska hodnotenia genetickej
fluktuacie su najdoélezitejSou podskupinou genetickych markérov tzv. génové markéry.
Tieto maju jednoduchu genetickll kontrolu (maly pocet génov, v idedlnom pripade len
jeden), ktort je mozné metdédami genetickej analyzy urcit, co znamena, ze ku kazdému

fenotypu sa moze jednoznacne priradit’ genotyp (Rafayova, 2010).
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Pola charakteru moZno genetické markéry klasifikovat’ na:
e morfologické

e biochemické

o sekunddrne metabolity

® izoenzymy

e molekuldrne

o zaloZené na restrikcénych fragmentoch

o zalozené na amplifikacii PCR

e markérmi podporované slachtenie

® porovndvacie mapovanie

(http://dendrome.ucdavis.edu/Meetings/GW/echt.pdf, 2002)

1.9.1 Molekuliarne markéry

Génové inzinierstvo umoziuje vyuzivat pre charakterizaciu genomov
jednotlivych odréd kultirnych rastlin, hospodarskych zvierat i pre ziskanie
individualneho profilu jednotlivych oséb molekularne znaky DNA (Ondiej - Drobnik,
2002). Pomocou DNA markérov mozno jednoduchsie detekovat’ rozdiely v genetickej
informécii, ktorou sledovani jedinci nesu. Poévodne boli ako molekuldrne markéry
pouzivané najmé bielkoviny a ich r6zne varianty, tzv. izoenzymy. V sti¢asnosti sa vSak
vyuzivaju najcastejSie DNA markéry, ktoré st oproti izoenzymom variabilnejSie a mozu
charakterizovat’ cely gendm (Repkova - Relichova, 2001).

Tieto sekvencie maju rozlicné funkcie a vyznam. Je preukdzané, Ze v priemere

50% lokusov rastlinnych druhov je polymorfnych (Chloupek, 1995).

Vyuzivanie molekularnych markérov v praxi znamend, ze netreba hodnotit
tazko hodnotitelny znak, ale je mozno si vybrat molekularny znak, ktory
sa na chromozoéme nachadza vel'mi blizko génu pre odolnost” k hubovému ochoreniu.
V potomstvach je potom mozno presne sledovat’” prenos tohto molekularneho znaku
(na zdklade sondy DNA) v zastipeni nepresne sledovatelného znaku (odolnosti
na hubové ochorenie). Je to podstatné upresnenie a zvySenie moznosti vyuZitia
viazbovych map kultarnych rastlin. Molekularne mapovanie umoziiuje podstatne

urychlit’ proces Sl'achtenia (Ondiej - Drobnik, 2002).
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1.10 Genomika

Genomika je relativne novy, biologicky odbor, ktorého ulohou je Stadium
genomu (genetickd informacia zakodovana v DNA) jednotlivych organizmov.
Na rozdiel od genetickych oborov ma za ulohu porozumiet’ vlastnostiam Studovaného
gendému v celku. Genomika sa zaobera predovsetkym Stadiom komplexnych ochoreni,
u ktorych sa predpoklada ucast’ vacsieho poctu génov a faktorov Zivotného prostredia,
napr.: astma, kardiovaskularne ¢i nadorové ochorenia. Medzi hlavné néstroje pouzivané
genomikou patri bioinformatika, genetickd analyza, sledovanie génovej expresie
a Studium funkcie génov (http://www.szu.cz/tema/genetika, 2010).

Cielom genomiky je stanovit Uplni dediénl informaciu organizmov
a interpretovat’ ju v terminoch zivotnych pochodov. Niekedy sa genomika rozdeluje
na tzv. Strukturdlnu genomiku, spocivajicu v stanoveni sledu nukleotidov genéomu
organizmu, na bioinformatiku, ktora pocitacovymi metdédami a pracou v databazach
interpretuje  precitani  dedi¢nu  informaciu a na funkénu genomiku, kde
sa experimentom, napriklad vyradenim nejakého génu z Cinnosti, snazime priradit

funkciu nezndamym génom, pripadne Studovat’ funkciu génov (Paces, 2000).

1.10.1 Bioinformatika

Bioinformatiku mozno v SirSom zmysle slova chapat’ ako akékol'vek pouzitie
vypoctovej techniky pri rieSeni biologickych problémov. U uzSom zmysle slova
je bioinformatika spajana iba s vyvojom softvéru na automatizovanu analyzu
biologickych dat. V roku 2000 zverejnil Narodny institit zdravia USA (NIH) tzv.
pracovnu verziu definicie bioinformatiky a pocitacovej biologie podla ktore;j:
bioinformatika zahfiia vyskum, vyvoj a aplikdciu vypoctovych nastrojov a pristupov
veducich k rozSirovaniu vyuzitia dat z oblasti biologickych, medicinskych,
behaviordlnych vied a zdravotnictva; vratane ndastrojov a pristupov sluziacich
na ziskavanie, uchovavanie, organizaciu, archivaciu, analyzu a vizualizaciu takychto
dat.

Vo vSeobecnosti v§ak mozeme definovat’ tri hlavné tlohy bioinformatiky:
1. Tvorba a sprava databaz biologickych dat rdézneho charakteru (DNA, RNA
alebo proteinové sekvencie, proteinové Struktury, génové expresné profily, atd’.)
2. Tvorba algoritmov a matematickych modelov urc¢enych na analyzu biologickych

dat
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3. Aplikacia bioinformatickych nastrojov za tucCelom interpretiacie tychto dat
vo svetle biologickych suvislosti. (http://www.embnet.sk/edu/ppb/index.php?
lang=sk&i=lec 1 1,2010).

Bioinformatika je definovana ako vedecka disciplina, ktora zahfna vsetky
aspekty ziskavania biologickych informacii, ich spracovania, uskladnenia, distribticie,
analyzy ainterpretacie, pricom kombinuje nastroje atechniky matematiky,
pocitatovych vied a biologie za ucelom pochopit’ biologicktn hodnotu Sirokého spektra
dat.

Obsahova napln bioinformatiky:

praca s biologickymi databazami (database mining)
identifikacia sekvencnych homologii

zoradenia sekvencii

evoluc¢na bioldgia - fylogeneticka analyza
identifikacia Specifickych motivov a paternov

Struktirna biologia

© 0O O o 0o o o

mapovanie genoémov
0 vyhodnocovanie DNA microarrays

(http://www.embnet.sk/edu/ppb/files/ Bioinformatika S.pdf, 2010 )

Problémy, ktoré riesi Bioinformatika:

VyhlPaddavanie génov — tyka sa predovSetkym vyhladavania usekov sekvencii
genotypovej DNA. Medzi tieto tseky patria gény kddujuce rozne proteiny a RNA gény.
Zarovndvanie sekvencii — ide o sp6sob usporiadania dvoch, alebo viacerych retazcov
DNA, RNA alebo proteinov na identifikdciu podobnych casti, ktor¢ mézu byt

dosledkom funkcnej, Strukturalnej, alebo evolucnej pribuznosti medzi tymito retazcami.

Spdjanie genomov - ide o spajanie mnozstva kratkych DNA sekvencii na vytvorenie
reprezentacie povodného chromozému, z ktorého DNA vznikla. Kratke DNA sekvencie
vznikaju na zaklade Specidlneho procesu, ktory rozdeli DNA na milidony kratkych casti.
Tie st potom nacitané pomocou zarovnavacieho stroja. Algoritmus na spajanie
genomov tieto sekvencie zarovna. Tento problém je zlozity pretoze gendomy obsahuju

podretazce, ktoré sa opakuju.

Zarovndvanie proteinovej Struktury - Strukturalne zarovnavanie je forma zarovnavania

sekvencii zaloZend na porovnavani tvaru a trojdimenzionalnej Strukttry

28



Predpovedanie proteinovej Struktiiry — ide o predpovedanie trojdimenzionalnej
Struktary proteinov na zéklade sekvencie aminokyselin. Tato metéoda je dolezitd
napriklad v medicine pri navrhovani liekov, alebo v biotechnologii pri navrhovani

novych enzymov.

Urcéovanie funkcie proteinu — na rieSenie tohto problému zatial’ neexistuji vhodné data.
Momentalnym cielom je zostrojit’ databazu obsahujucu reakcie proteinov. Najprv vSak

treba vytvorit’ vhodny sposob ich reprezentacie

Modelovanie evolucnej historie — ide o zoskupovanie sekvencii na zaklade
ich podobnosti do stromu. Takyto fylogeneticky strom potom reprezentuje zmeny

v sekvenciach pocas evolucie (Palusakova, 2009).

1.10.2 NCBI databaza

NCBI — (National Center for Biotechnology Information - Narodné centrum
pre biotechnologické informacie) pdsobi ako zdroj informacii pre molekularnu biolégiu,
ktorého poslanim je rozvoj novych informacénych technolégii scielom napomoct
k pochopeniu zakladnych molekularnych a genetickych procesov, ktoré ovplyviuju

zdravotny stav a choroby zivych organizmov (http://www.ncbi.nlm.nih.gov, 2010).

Pozname tri hlavné databazy sekvencii DNA:

GenBank (Amerika)
EMBL (Europa)
DDBJ (Japonsko)

Rozhranie NCBI Entrez umoziiuje nielen pristup k databdze GenBank
a pridruzenym sekvennym databazam, ale aj prehl'addvanie d’alSich zdrojov. VécSina
znich je zamerand skor na medicinu al'udska genetiku. St vSak medzi nimi
aj databazy s informaciami dolezitymi i pre nelekarske biologické odbory — napriklad
databaza map niektorych sekvenovanych prokaryotickych a eukaryotickych gendémov

s odkazmi na referencné sekvencie v databazach (Cvrckova, 2006).

BLAST

Algoritmus BLAST (Bsic Local Alignment Search Tool) je podla Cvrckovej

(2006) v stcasnosti najrozsirenejSim heuristickym algoritmom na prehladévanie
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velkych databdz. Prakticky vSetky verejne pristupné databazy sekvencii davaju
k dispozicii server sprogramom BLAST, dostupny prostrednictvom webového
rozhrania. Verzia programu BLAST pouzivana a nad’alej vyvijana na americkom NCBI,
tzv. NCBI BLAST, sa stala dnes uz standardnym webovym néstrojom k prehl'adavaniu

rozsiahlych databaz.

Obr.1 NahPad do programu BLAST v databize NCBI

»NCBI/BLAST / blastx

blastn | blastp blastx |tblastn | thlastx |

BLASTX vyhladavanie protein databaz pomocou si nukleotidov dotazu. yiac ... Resetstréniu  Zélodka
Zadajte dotaz sekvencie
Zadajte pristipeni cislo (Cisla), gi {y). alebo FAST postupnost’ (y) ©[?] Vymazat  Dotaz éiastkové rozsah @[?]
od
Ak
cheete
;I.il‘:? nahrat’ e

Geneticky kod Standard (1) >
Nazov prace

Zadajte popisny nazov pre BLAST whiadévanie @[7]

F] ie dvech alebo viacery i &

Zvolte Nastavit whladavanie
Databiza Non-nadmerny proteinowvyych sekvencil (Efslo) | v| @[7]

Organizmu
Owyloer +
Volitelné
Zadajte organizmu spoloény nazav, binamické, alebo dafiové identifikagné éislo. 1ba 20 top taxdny budi zobrazend. @

Vyliéit' [ Modely (i 7 %P) O nekultirnych ¢ environmentélne vzorky sekvencii
Volitelne
Entrez dotazu
Zadajte dotaz Entrez pre whiadavanie @[7]
Volitelné
(" BLAST lads latabase N 1 I ii (¢islo) pomocou Blastx {vyhladavanie protein databaz pomocou si nukleotid dotaz)

[ zobrazit wystedky v novom okne

P Parametie algoritmu

Primer - BLAST

Primer (prajmer) je usek ribonukleovej kyseliny (RNA), ktory zohrava dolezita
ulohu v procese replikacie DNA. Je to kratky retazec pozostavajuci len z niekol’kych
ribonukleotidov - oligonukleotid, na ktorého 3'-OH skupinu dokdzu replikacné enzymy
zo skupiny DNA-polymeraz pridavat’ deoxyribonukleotidy a zah4jit’ tym tvorbu nového
dcérskeho retazca DNA. DNA-polymerazy totiz dokazu pridavat” deoxyribonukeotidy
len k uz existujucemu retazcu nukleovej kyseliny. Preto je primer dolezity na zaciatku

procesu vlastnej replikacie DNA (http://sk.wikipedia.org/wiki/Primer, 2010).

Program Primer-BLAST bol vyvinuty NCBI na pomoc pouzivatel'ovi
Specifikovat’ prajmery vlozenim do PCR S$ablony. Vysledky ziskané z databazy
st nasledne automaticky analyzované, aby sa zabranilo vzajomnému navdzovaniu
sa prajmerov  (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/primerinfo. html&usg=

ALkJrhiRiPOcdOtjvAvrWiupigY YHeLYMA, 2011).

30



Obr.2 Nahlad do programu Primer — BLAST v databaze NCBI

< PrimerBLAST

»NEBI / Primer-BLAST: Hiadanie priméry $pecifickymi pre Sablony PCR (pomocou Primer3 a BLAST). Ui Tioy ore Wadenie fpeciticich primerov

— Reset sirdnku  Ulozit Avania parametre  Dahrat posiedng visledk,
PCR gablény
Zadaite pristiipeni, gi, aleba FAST ie (refseq zéznam je & 121 Rozsah
Vymazat 0d D
o
Dopredu primer o
Reverzny primer Yymazat
Alebo, upload siborov FAST
Primer Parametre
Pouzivat'svoje vlastné ) e
dopredu primer (5> 3 na oo
plus cast) @ Jasny
Poutivat svoje viastné
reverznej primer (5> 3 'na Min Max
minus éast) 70 1000
PCR produkt velkost’ 10
# Primer k navratu
Opt min Max Max T m rozdielom
Primer teploty topenia (T m) 57.0 60.0 63.0 3 =
Exon/intronorm vyber Reefseq mRNA sekyencie aka vstupn Sablina PCR je nutné pre volhy v sekcii @)
Exon krizovatky rozpitie Ziadnu preferenciu ~le
Exon krizovatky zapas Exonna5’strane  Exonna 3 strane
7 4
Minimalny pocet zakladni, Kioré musia popustat na exon na 5 ‘sleho 3'strane kiizovatky @
Intronom zaradenie [ Primer musi byt oddelené aspofi jeden intranom na zodpavedajice genormickej DNA &)
Intronom dizok Win Max
1000 1000000 | &
Primer Pair Parametre Specifickos!' Kontrola

Ako primery sa najcastejsie pouzivaju syntetické oligonukleotidy s dizkou 16-25
nukleotidov. Pri ich ndvrhu treba dbat’ na urcité pravidla:
» primery pouzité v jednej PCR reakcii (primerovy par) musia mat priblizne
rovnaku teplotu topenia (Tm - teplota, pri ktorej je 'z primerov pritomna
v jednovlaknovej forme; anelacna teplota je cca o 5°C nizsia ako Tm)

doporucena hodnota obsahu GC pérov je v rozmedzi 40-60%

rovnomerné rozmiestnenie nukleotidov (tzn. nemali by byt’ 4 rovnaké nukleotidy
za sebou)

» sekvencia primerov musi byt jedine¢na, aby nasadali len na Specifické miesto
na templatovej DNA, pricom Specificita primeru je ovplyvnena predovsetkym
sekvenciou na 3'-konci (na 5'-konci moéze obsahovat nekomplementarne

sekvencie)
» do mastermixu pridavat’ primery v rovnakej koncentracii
Teplotu topenia (Tm) primerov mozno vypocitat’ podl'a vzorca:
Tm =4 x (pocet[C] + pocet[G]) + 2 x (poCet[A] + pocet[T])
Dolezitym faktorom, ktory ovplyviiuje vznik Specifického produktu, je tvorba

primerovych sekundarnych S$truktr. Komplementarne pary bdz sa moézu vytvarat

v ramci toho istého primeru a je mozné aj parovanie priameho a reverzného primeru
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navzajom. Ak v komplexe zostdva volny 3'-koniec, dochadza k syntéze kratkych
nespecifickych produktov tzv. primer dimérov, ktoré znizuju ucinnost’ Specifickej PCR.
Preto je potrebné navrhovat primery s ¢o najnizSou samokomplementarnostou
(http://www.bioweb.genezis.eu/?cat=11&file=pcr).

Pre navrh prajmerov je mozné pouzit aj d’alSie zndme softvéry ako napriklad
AlleleID, Amplify, AmplifX, Medusa, Metyl Primer Expess, PrimerD, OligoChecke,
PRIMEGENS a pod. (http://www.humgen.nl/primer_design.html, 2010).
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2 Ciel’ prace

Cielom prace bola genomickd analyza poradia nukleotidov génu AmAl
A. hypochondriacus L., avytvorenie ndavrhov prajmerov jeho potencidlnych
molekularnych markérov metédami genomiky. Pri vyhodnocovani boli uskuto¢nené
porovnavania Specifickych sekvencii najdenych prajmerov scelou NCBI databazou

za Ucelom jedinecnosti identifikdcie AmA1 génu.
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3 Metodika prace a metody skimania

ZavereCna praca bola realizovand na Katedre genetiky a Slachtenia rastlin,
v obdobi od septembra 2010 do aprila 2011. Pre dosiahnutie stanovenych ciel'ov prace
boli pomocou verejne dostupnej databazy sekvencii na portdli NCBI

http://www.ncbi.nlm.nih.gov pouzité bioinformatické metdody porovnavania gendémov,

metddou BLAST a metédou Primer designing tool. V ramci metédy BLAST bola
zvolend poziadavka neSpecifické vyhladavanie v celej nukleotidovej kolekcii
(nucleotide collection (nr/nt)), databaza - ,,Ostatné (Others) a na porovnanie sekvencii

génov laskavca boli vyuzité vSetky tri mozné techniky BLAST:

Technika ,,Highly similar sequences* - vel'mi podobné sekvencie je schopna
vyhladat’ gény s najvicSou podobnostou sekvencii vzhl'adom k porovnavanému génu,
vyhodnotit’ podobnost, prekrytie aurcit vysledky zistovania. Technika ,,More
dissimilar sequences” - viac odlisné sekvencie dokaZe operativne vyhladat gény
s vacsou odlisnostou sekvencii vzhladom k porovnavanému génu a vyhodnotit’
podobnost,, prekrytie aurcit vysledky zistovania. Pomocou techniky ,,Somewhat
similar sequences® - trochu podobné sekvencie je mozné vygenerované gény s mensou
podobnostou sekvencii vzhl'adom k porovnavanému génu, sledovanim vyhodntit

podobnosti v nukleotidoch, prekrytie a nasledne spracovat’ vysledky zistovania.

Pre navrh prajmerov metddou ,,Primer designing tool* boli v programe zadané

nasledovné nastavenia vstupnych podmienok:

I. Vstupné podmienky:

» cela nukleotidova sekvencia génu AmA1

> dizka PCR produktu 200 — 500 b.p. (bazové pary)

» teplota topenia prajmera 57 — 63 °C

» druhovo nespecifikovany prajmer

II. Vstupné podmienky:

Umiestnenie priameho prajmera v oblasti nukleotidov 200 - 500 génu AmA1
dizka PCR produktu 200 — 500 b.p. (bazové pary)
teplota topenia prajmera 57 — 63 °C

spétny prajmer nespecifikovany
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Vysledky pouzitych metéd bioinformatiky boli spracované za pomoci vyuzitia
informacnych technolégii. Vygenerované sekvencie, prajmery a grafické vysledky boli
skopirované z databazy NCBI a spracované v operatnom systéme Microsoft Windows
XP professional. Obrazky boli upravované jednak priamo v programe na tvorbu
textovych dokumentov MS Word, v ktorom je praca napisana a jednak bolo niektoré
obrazky potrebné upravit' v programe Kreslenie za ucelom jednoduchsej orientacie
Citatel'a. VSetky pouzité obrazky v praci su vo formate jpg.. Tabulky nachadzajice

sa v praci boli spracované v programe MS Excel, ktorého vystup je vo formate xls.
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4 Vysledky prace

4.1 Vysledky metédy ,,BLAST

Vysledky metody ,,BLAST®, st prezentované jednak v grafickych podobach
(Obr. 3, 4, 5), ktoré na trovni jednotlivych porovnani znazoriuji podobnosti sekvencii
s génom AmAIl, a jednak vo forme popisnych udajov, zoradenych do tabulkovej
podoby (Tab. 1, 2, 3).

Pri zobrazovani vysledkov technik urcujucich velmi podobné sekvencie a viac
odlisné sekvencie bolo pouzité ipodrobné rozpisanie jednotlivych sekvencii, avSak
vzhladom k rozsiahlosti vysledkov techniky trochu  podobné  sekvencie
su v predkladanej praci zaradené len grafické a tabulkové znazornenia vysledkov

zist'ovania.

4.1.1 Genomicka analyza podobnosti AmAl génu v NCBI databize technikou
»Highly similar sequences*
Vysledky porovnavania technikou ,,Highly similar sequences preukazali az sto
percentni moznu podobnost AmAIl génu sgénom A. hypochondriacus mRNA
prisupové Cislo Z11577.1. Prekrytie s uvedenym génom sa vsSak preukazalo

len na Styridsat’ percent.

Obr.3 Grafické zhrnutie vygenerovanych sekvencii vel’'mi podobnych AmA1 génu

Color key for alignment scores

<40 4050 [NEGED 80-200 >=200

Legenda:

1. Amaranthus hypochondriacus agglutinin (AHA) gene, complete cds — Laskavec
cervenoklasy AHA, kompletny cds
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2. Amaranthus caudatus agglutinin gene, complete cds — Laskavec chvostnaty

aglutinin-gén, kompletny cds.

3. A. hypochondriacus mRNA for seed specific protein of balanced nutritional quality
Laskavec cervenoklasy-mRNA osivo Specifického proteinu pre vyvazenu nutriéni

kvalitu

4. Amaranthus caudatus agglutinin mRNA, complete cds - Léaskavec chvostnaty

aglutinin mRNA, kompletny cds.
Preklad:
Color key for alignment scores - farebny kI'i¢ pre zoradenie vysledkov

Query — rozsah porovnavavanych nukleotidov

V tabulke ¢.1 je uvedena podobnost’ Styroch génov velmi podobnych génu
AmA1. Ich maximalna podobnost’ sa pohybuje na urovni 98 — 100 %. Tabul'’ka obsahuje
i pristupové ¢isla génov, pomocou ktorych je mozné jednotlivé gény jednoducho

vyhl'adat’ v databaze NCBI.

Tab.1 Sekvencie ve’mi podobné AmA1 génu

Max.
Por. Pristupové Max. Celkovy | Zistené | podob
¢, Nazov - popis (lat. / slov.) Cislo vysledok | vysledok | prekrytie | nost’

Amaranthus hypochondriacus

agglutinin (AHA) gene, complete cds
1. 88 ( ) & n AF143954.1 4383 4445 96% 98%

Laskavec Cervenoklasy AHA,
kompletny cds

Amaranthus caudatus agglutinin gene,

complete cds
2. AF401479.1 | 2791 4136 96% 98%

Laskavec chvostnaty aglutinin gén,
kompletny cds.

A. hypochondriacus mRNA for seed
specific protein of balanced nutritional

quality
3. - y - X 7115771 1493 1883 40% 100%
Laskavec ¢ervenoklasy-mRNA osivo

$pecifického proteinu pre vyvazenu
nutriéni kvalitu

Amaranthus caudatus agglutinin

mRNA, complete cds
4. AY048755.1| 1421 1806 40% 99%

Laskavec chvostnaty aglutinin mRNA,
kompletny cds.
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Sekvencie:

V nasledovnych sekvenciach je pod pojmom ,,Query“ znazornené poradie
nukleotidov AmA1 génu, ktory je porovnavany s inymi génmi. Poradie nukleotidov
tychto génov je oznafené pojmom ,Sbjct“. Sekvencie st uvedené pre kazdy gén
jednotlivo a okrem iného obsahuju Gidaje o zhodnosti, vysledkoch a dizke sekvencie.
AF143954.1 Amaranthus hypochondriacus agglutinin (AHA) gene, complete cds
Dizka = 2453

Vysledky = 4383 bits (2373), ocakavanie = 0.0
Zhodnost’ = 2431/2457 (99%), usek = 11/2457 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA 60

HEEREEE R e e e e e e e e e e e e e g e e ey e el
Sbjct 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGAAGTACITAAGA 60

Query 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

RN NN RN RN RN NN NN R RN RN RN RARARAN AR
Sbjct 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

Query 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

Query 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGLLLLLtttdGCGTTTATACTTCC 240

RN NN RN RN NN RN FURR RO RN RAN LARRRRNRNRANRY
Sbjct 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACG-TTTTTTTQGCGTTTATACTTCC 239

Query 241 TCCGTTTLAATATTAGGTCGCAATATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA 300

LEREREIEREn on e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 240 TCCGTTTCAATA-TA-GTCGCARTATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA 297

Query 301 ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT 360

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 298 ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT 357

Query 361 CATCTCGACGTAAAGattattaatatcaaatttttataattftatattat-cataaftgt 419

LEEREEEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e ey
Sbjct 358 CATCTCGACGTAAAGATTATTAATATCAAATTTTTATAATTITATATTATACATAATTGT 417

Query 420 agttattaatgattgaattaAAGCATTAGACTGCGTGAAAAAGACATATGTTGTAAGTAT 479

FEEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 418 AGTTATTAATGATTGAATTAAAGCATTAGACTGCGTGAAAAAGACATATGTTGTAAGTAT 477
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

480

478

540

538

599

598

658

658

838

838

898

898

958

958

1017

1018

1074

1078

1134

1138

TTTGGAACGAAGGTAGTATTATATTTCTTCTGTTAGTCTATTTAAATTTGCGATATTTAA

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TTTGGAACGAAGGTAGTATTATATTTCTTCTGTTAGTCTATTTAAATTTGCGATATTTAA

ATTAAATATTTAAGATLLT

RRRRRRNRARAR RN
ATTAAATATTTAAGATTTTT]

GAGTACGTACTT

(ARRRRRRARAY]
GAGTACGTACTT

1lLGGGTTATATGTTTC—AATTCTGGAGT
|

LR TRRERErene e e el
TTGAGTTATATGTTTCAAATTATGGAGT

TAAG-ATACTTTTGTA

RN RA AN
AAGTATACTTTTGTA

CTAGCAACCATTTGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTCCA

RN NN RN R RN RN RN RN RAY]
CTAGCAACCATTTGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTCCA

1

CATGGTAGCATCCAGTTTTGATGAAATGACAGTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCCAC

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
CATGGTAGCATCCAGTTTTGATGAAATGACAGTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCCAC

ATGGTAGCATTCAGTTGTAGCATTTTCCGTTAAGTTCTTGTTAA

RN RN RN RN R RN RN
ATGGTAGCATTCAGTTGTAGCATTTTCCGTTAAGTTCTTGTTAA

ATTCCACTAAATTT

LELRERLE T
ATTCCACTGAATTT

CATTTTGTAAGLLLLLLECCACATGGTAGCATCCAGTTTTTGTTAATTTACCATTTTAAC

FEEEREREE e e e e e e e e e e e e e e e e e
CATTTTGTAAGTTTTTTTCCACATGGTAGCATCCAGTTTTTGTTAATTTACCATTTTAAC

TCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAATTCATTAACGCTCACAAGTGTT

HEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
TCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAATTCATTAACGCTCACAAGTGTT

AGATATTTTTATTGAAAAATTATAAGAAAATATCTAATCGGGTCGAAACAAGTACTTATT

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
AGATATTTTTATTGAAAAATTATAAGAAAATATCTAATCGGGTCGAAACAAGTACTTATT

CGCCTATTTTTCGATACGTAAA]

RN RARRRRARANRARAN NI
CGCCTATTTTTCGATACGTAAA

CCGGAAAAGATATTTGGCGTCAGTTTTACCTATCAT-A

L FEEEEERE e PRt 1
CCGAAAAAGATATTTGGCGTCATTTTTACCTATCATAA

CG

1
Cq

IA-TCTTTTCGAAAAA

LR 11
ATTTTTTTCAAAAAA

CGGACGTTGCAATTACTCT]

N RRRARRNRARANRNRAY]
CGGACGTTGCAATTACTCT]

TAT-GGAT-ACTCTT|

L THEE THnn
TATGGGATAACTCTT

TCGAAAATT

L
TCGAAAATT

CGGTCGAAACAAGTA
NARRNARARARAY

CGGTCGAAACAAGTA

CTTATTCGCCTATTT
LELEE TEEnen

CTTATCCGCCTATT]

TCCGATAGATGTGTTCAAGAAAATGGGACC

RN RN RN RN RARNRRANAN]
TCCGATAGATGTGTTCAAGAAAATGGGACC

ACTAAATTGATTCAAAGGGAGTATTTAGGAGTAATTATGTTGACAAAATTATATTTGAAC

FEEERREE e e e e e e e e e e e e e e e e el
ACTAAATTGATTCAAAGGGAGTATTTAGGAGTAATTATGTTGACAAAATTATATTTGAAC

539

537

598

597

657

657

717

717

777

e

837

837

897

897

957

957

1016

1017

1073

1077

1133

1137

1193

1197
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

1194

1198

1254

1258

1314

1318

1374

1378

1434

1438

1494

1498

1554

1557

1614

1617

1674

1677

1734

1737

1794

1797

TAATAGCTATGGTGATGCTTGTTCAATTTCACTGATTTTGTACAATCATAAAGTTTCTTG

NN NN RN RN RN NN NN RN
TAATAGCTATGGTGATGCTTGTTCAATTTCACTGATTTTGTACAATCATAAAGTTTCTTG

ATCACATTTCCaaaaaatgaaatttaagtggcaaaaaatatgtaaatataaaatttgaca

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
ATCACATTTCCAAAAAATGAAATTTAAGTGGCAAAAAATATGTAAATATAAAATTTGACA

agtctaatttaaaattTTCACTAATLLTTTLTAATAAAACGAAATACAACATAATATACT

RN RN RN RN NN RN RN RN RN IRRRARRNRARY
AGTCTAATTTAAAATTTTCACTAATTTTTTTTAATAAAACGAAATACAACATAATATATT

TTTATTGAGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATGTCACCACTATAAATTTGTAATAA

FEERERERE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
TTTATTGAGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATGTCACCACTATAAATTTGTAATAA

TACATATAGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTCTAGCAGCATAATTAAAATTATAC

TEEEEERE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TACATATAGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTCTAGCAGCATAATTAAAATTATAC

TAAAGTTTTTTCCTGAGATAGGATCTAATGATATTTCTCATATGCCGGCCATGCAACCAA

LEEEEEREE e e e e e e e e e e e e e e e e ee e ey ey
TAAAGTTTTTTCCTGAGATAGGATCTAATGATATTTCTCAJATGCCGG-CATGCAACCAA

ATAAAGTGTTACTATATAAATTACTAAAGTAGCGGCATTTTTTAATGTTGCAAAAAGAAA

TEEEEREE e e e e e e e e e e e e e e el
ATAAAGTGTTACTATATAAATTACTAAAGTAGCGGCATTTTTTAATGTTGCAAAAAGAAA

ATTTTGTTTAGTGACGGTCTTATAGCTCTATTGGGCTGACATATGTACATTTAGTGTGAA

TEEEEREE e e e e e e e e e e e e e e e e e el
ATTTTGTTTAGTGACGGTCTTATAGCTCTATTGGGCTGACATATGTACATTTAGTGTGAA

ATGATCACTTATAATTTTAAAGTAATGCAATTACAGAGTGACTTGTTTACAATGAATTT(

LELEEEREE e e veee e e e e e ey veeeeeeen i
ATGATCACTTATAATTTTARAGTAATACAATTACAGAGTGACTTGTATACAATGAACTT

GGTTTTTGTCTTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCA

FERRRRRRRR e e n e tern e e e e e e e e e e e e
GGTTTTTGTCTTAGGTGGTCCCCCAATGATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCA

GATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGT

RN NN RN RN RN RN RN RN RN RN RR AR
GATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGT

1253

1257

1313

1317

1373

1377

1433

1437

1493

1497

1553

1556

1613

1616

1673

1676

1733

1736

1793

1796

1853

1856
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Query 1854

Sbjct 1857

Query 1914

Sbjct 1917

Query 1974

Sbjct 1977

Query 2034

Sbjct 2037

Query 2094

Sbjct 2097

Query 2154

Sbjct 2157

Query 2214

Sbjct 2217

Query 2274

Sbjct 2277

Query 2334

Sbjct 2337

Query 2394

AACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACC

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
AACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACC

GTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCT

RN RN RN RN R RN RN RN RN RARARRN AR
GTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCT

AAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTC

TEEEERRER e e e e e e e e e e e e e e e e e e
AAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTC

ACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGT

TEEEERRER e e e e e e e e e e e e e e e e e e
ACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGT TATCACAATTAATCAACTTCCATGT

CTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACT

RN RN RN RN NN NN RN RN RARY]
CTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACT

TCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACG

RN NN RN NN RN NN NN RN RNRENY]
TCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGT TTTGGAGACTCTCTACG

GATAATTGGATATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTG

RN RN NN R RN RN RN RN RN RN RN RARRR AR
GATAATTGGATATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTG

TTTAGGTCGGATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGG

TR e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
TTTAGGTCGGATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGG

TTTATTAAGAGATTTACGAGT[FGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACT

LEERERREREE R e e e vere e e e e e e
TTTATTAAGAGATTTACGAGTEGTAAGCCCGAGTTTRTAAATTGTATGAATGCAGCTACT

1913

1916

1973

1976

2033

2036

2093

2096

2153

2156

2213

2216

2273

2276

2333

2336

2393

2396

CAAATTGTTGATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAA 2450

Sbjct 2397 CAAATTGTTGATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAA 2453

Vysledky = 62.1 bits (33), ocakavanie = 2e-05

Zhodnost = 35/36 (98%), tisek = 0/36 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1075 GGTCGAAACAAGTACTTATTCECCTATTTTCCGATA| 1110

Sbjct 938

FEEREERERE e e g e el
GGTCGAAACAAGTACTTATTCECCTATTTTTCGATA| 973
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Sekvencie porovnavanych génov su vzajomne odlisné. Poradie jednotlivych
génov a ich sekvencii nasleduje tak, ako st gény zoradené v tabulke ¢.1, ktora obsahuje

aj slovensky nazov.

AF401479.1 Amaranthus caudatus agglutinin gene, complete cds
Dizka = 2631

Vysledky = 2791 bits (1511), ocakavanie = 0.0

Zhodnost = 1699/1782 (96%), usek = 44/1782 (2%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATRAACAACCAGGAGTACTTAAGA 60

LEEREEE R e e e e e e e e e e e e e g e e e e el
Sbjct 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGAAGTACITAAGA 60

Query 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

TEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

Query 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

Query 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGLLLLLLLtCGCGTTTATACTTCC 240

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGTTTTTTTTCGCGTTTATACTTCC 240

Query 241 TCCGTTTLAATATTAGGTCGCAATATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA 300

FEREREIEREn e or e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 241 TCCGTTTCAATA-TA-GTCGCARTATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA 298

Query 301 ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT 360

FEEEERE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 299 ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT 358

Query 361 CATCTCGACGTAAAGattattaatatcaaatttttataattftatattat-cataaftgt 419

TEEEREREE R e e e e e e e e e e e e e e e e e vyt
Sbjct 359 CATCTCGACGTAAAGATTATTAATATCAAATTTTTATAATT|TATATTATACATAATTGT 418

Query 420 agttattaatgattgdatta-AAGCATTAGACTGCGTBAAAAAGACATATGTITGTAAGTA 478

RN RN NN L O NN RN NN RN RARA RN NRNRNRY]
Sbjct 419 AGTTATTAATGATTGAATTAGTA-CATTAGACTGCGTAAAAAGGCATATGTIGTAAGTA 477

Query 479 TTTTGGAACGAAGGTAGTATTATATTJCTTCTGTTAGICTATTT-AAATTTGLGATATTT 537

HEERERREREEp e e ee e e e e e e eeneeee et
Sbjct 478 TTTTGGAACGAAGGTAGTGTTATATTTCTTCTGTTAGICTATTTAAAATTTGEGATATTT 537
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

538

538

597

598

656

658

757

817

838

877

898

937

958

997

1018

1054

1077

1112

1137

1172

1197

AAATTAAATATTTAAGALLLLT]

AAATTAAATATTTAAGATTTTT|

[EEGGGTTATATGTTTC-AA

L TEEnen
TTGAGTTACATGTTTCAAA

[ TCTGGAGTGAGTACGTAC

ARRRRNRARANRRINY
[TCTGGAGTGAGTACGTAC

TTTAAG-ATACTTTTGTACTAGCAAC

TTTAAGTATACTTTTGTACTAGCTAC

CACATGGTAGC,

CACATGGTAGC,

TCCAGTTTTGATGAAATGACA

TEELREREREeen
TCTAGTTTTGATGAAATGCCA

ATTTGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTC

RN R RN RN RR RN RARANRN AR
ATTTGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTC

GTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCC

RN RN RN RAY]
GTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCC

ACATG--

L
ACA

-G-—-T-AG----—- CA-T-TC-AGTT---GTAGCATTTTCCGTTAAGTTCTT

[TGCTAGCATTCAGTTTATACACTATCTAATTGCCGTAGCATTTTCCGTTAAGTTCTT

GTTAAATTCCACTAAATTTATCATTTTGTAAGL LT LT LCCAC

TEEEREREE R e e e e e e e e e e
GTTAAATTCCACTAAATTTATCATTTTGTAAGTTTTTTTCCACA

TTGTT|
i

AATTTACCATTTT.
LR TR E e e e e e e e e e e e e e e et

TGGTAGCATCCAGT|T

LELRLEE TEELET
TGGTAGTATCCAGTT

TCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAAT

TTGTTAATTTATCATTTTAACTCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAAT

TCATTAA

i
TCATTAA

GGGTCGA

CGCTCACAAGTGTTAGATATTTTTATTGAAAAAT

URRRRARARRNRANRNRY
CGCTCATAAGTGTTABATATTTTTATTGAAAAAT

[ATAAGAAAATATCT.

LEEERLEE THr
[ATAAGAAACTATCT.

ATC

NATC

AACAAGTACTTATTCECCTATTTTTCGATACGTAAACCGGAAAAGATATTTGG

596

597

655

657

715

717

756

777

816

837

876

897

936

957

996

GGGTCGAPACAAGAACTTATTCECCTATTTTTCGATACGTAAACCGGAAAAGATATTTGG 1017

CQTCAGTTTTACCTATCAT-ACGA-TCTTTTCGAA-AAACGGACGTTGCAATTACTC]

R RN RN RARRN AR
CAICATTTTTACCTATCATAACGATTTTTTTC-AATAAACGGACGTTGCAATTACCC

T-GGAT-ACT

LI 1
TGGGATAACT

TTTQGAAAATTCGGTCGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTCCGATAG

RN RN RN RN RN NNY
TTTGGAAAATCCGGTCGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTCCGATAG

ATGTGTTCAAGAAAATGGGACCACTAAATTGATTCAAAGG

TERRERRRERE e veeeeer eeeeer
ATGTGTTCAAGAAAATGGGACAACTAAATAGATTCAGAGG

BAGTA
11

PAGTA

TTTAGG|

il
TTTCGG

AGTAATTAT
RN

AGTAATTAT

GTTGACAAAA

NENANANNY
GTTGACAAAA

[ TATATTTGAACTAATAGCTATGGTG|

LEEE TRRRERneeeenr el
[TATACTTGAACTAATAGCTACGGTG]

ATGCTTGTTCAATTTCACTGATTT

ULRRRARARRRRRARARARNIy
ATGCTTGTTCAATTTCACTGATTT

1053

1076

1111

1136

1171

1196

1231

1256
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Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct 1736 AATTACAGAGTGACTTGTTTACAAT!

Vysledky = 1279 bits (692), ofakéavanie = 0.0

Zhodnost’

1232

1257

1291

1317

1351

1377

1411

1437

1471

1497

1531

1557

1591

1616

1643

1676

1702

TGTACAATCATAAAGTTTCTTGATCAC

TGTACAATCATAAAGTTTCTTGATCAC

atatgtaaatataad

ATATGTGAATATAAA

TTTCC-aaaaaatgaaatttaag

TEEEE TRERERRRnen el
TTTCCAAAAAAATGAAAGTTAAG

kggcaaaaa

ARERRRN
TGGCAAAAA

atttgacaagtctaatttaaaattTTCACTAATTTLTTTTAATAA

RN RN RN R RN RN RN RN RN RARY
ATTTGACAAGTCTAATTTAAAATTTTCACTAATTTTTTTTAATAA

AACGAAATACAACAT

NRRRRNRARANAY]
AACGAAATACAACAT

AATATACTTTTATT(

LELEEE e
AATATATTTTTATTQ

TCACCACTATAAATT

ANARANANANAY
TCACCACTATAAAT

TGTAATAATACATAT

(RN R R
TGTAATGGTACATA

AGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATG

RN RN RN RR RN RN RARAN AR
AGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATG

AGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTC

RN RN RN RN RRRN AR AN
AGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTC

A
1

(GCAGCA
1

TAATTAA
L

TAGCTGCATAATTAA

AATTATACTAAAGTTTTTTCCTGAGATAGGATC

TGATATTTC

AATCATACTAAAGCTTTTTCCTGAGATAGAATC

TGATATTTC

TCATAT]

1
TCATAT|

TTTTTTAATGTTGCAAAAAGAAAATTTTGTTTAGTGACGGTCTTA

[FCCGGCCATGC.

[FCCGGC-ATGCAACCAAATAAAGTGTTACTATATAAATTA(QTAAAGTAGCGACA

CAAATAAAGTGTTACTATATAAATTAQTAAAGTAGCGGCA

TTTTTTAATGTTGCAAAAAGAAAATTTTGTTTAGTGACGGTCTTA

—ATTGGGCTGACA

freeen
TATTGGGCAGACA

AATTACAGAGTGACTTGTTTACAAT

Ret'azec = Plus/Plus

Query

Sbjct

1722

1904

TATGTACA

TATGTACA

ACAATGAATTTGGGT
LEEE TR o

ACAA-GAATTTGCGT]

TTTAGTGTGAA

LI THTT
TTTAGTATGAA

IATGATCACTTATAATTTTAPAGTAATG(

RRRRARARRRARRN AN
ATGATCACTTATAATTTTARAGTAATAG

BAATTTGGGTTTTTG]

TAGTGTGACTATCT(

[C 1743

BAATTTGTGTTTTTG

[C 1777

717/729 (99%), asek = 1/729 (0%)

1290

1316

1350

1376

1410

1436

1470

1496

1530

1556

1590

1615

1642

1675

1701

1735

TTTTGTCTTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCA 1781

TEEERERE e e e e e e e e e
TTTTGTCTTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCA 1962
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

1782

1963

1842

2023

1902

2083

1962

2143

2022

2203

2082

2263

2142

2323

2202

2383

2262

2443

2322

2503

2382

2563

GCCAATGAACCAGATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTAC

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
GCCAATGAACCAGATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTAC

GTAGAAGAAGGTAACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACA

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
GTAGAAGAAGGTAACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACA

GAAAATITATACCGTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATT

NN RN RN NN RN RN R RN RN RN RN RN
CAGAAT[TATACCGTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATT

GATACCGGCTCTAAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCC

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
GATACCGGCTCTAAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCC

AAAACATA

NINIY
AAAAGATA

FTGTCACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAAT

NN NN RN RN RN R RN RN NN ARANAY
[GTCACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAAT

CAACTTCCATGTCTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTG

FEEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e
CAACTTCCATGTCTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTG

ATGTTTGTCACTTCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCAATTATAT|

GCTCATCAA

ARLRE
GCTCATGAA

ATGTTTGTCACTTCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCACTTATAT

AGACTCITCTACGGATAATTGG

GAACAAGTTTTGG

GAACAAGTTTTGG

ATATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAA

AGACTC[TCTACGGATGATTGG

GQTGCTGCGTTGTTTAGGTCGGA

GQTGCAGCGTTGTTTAGGTCAGA

ATATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAA

FGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATG

FGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATG

CAAAAAACTTGGTTTATTAAGAGATTTACGAGTGGTAAGCCTGAGTTTATA|

TEEREERER R e e e e e e e e e e e e e ey et
CAAAAAACTTGGTTTATTAAGAGATTTACGAGTGGTRAGCCTGGGTTTATA|

AATGCAGC

NIRRNY
AATGCAGC

AATTGTATG

LI
AATTGTATG

TACTCAAATTGTTGA
LERREEL THenn

FACTCAAAATGTTGA

2442 AACAACTAA 2450

2623 AACAACTAA 2631

FGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCC

FTGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCC

1841

2022

1901

2082

1961

2142

2021

2202

2081

2262

2141

2322

2201

2382

2261

2442

2321

2502

2381

2562

2441

2622
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Vysledky = 65.8 bits (35), ocakavanie = 1e-06
Zhodnost’ = 39/41 (96%), usek = 0/41 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 933  |AATCGGGTECGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTTCGATA 973

FEEE TR R e e e e e e e e el
Sbjct 1095 [AATCCGGTCGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTCCGATA 1135

Z vysledkov vyplyva, Ze nasledujuci gén ma najmensiu dizku sekvencie, teda

najmensi pocet nukleotidov.

7Z11577.1 A. hypochondriacus mRNA for seed specific protein of balanced
nutritional quality

Dizka = 1183

Vysledky = 1493 bits (808), ocakavanie = 0.0

Zhodnost’ = 808/808 (100%), tisek = 0/808 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1744 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 1803

LEEELREE e e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 255 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 314

Query 1804 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 1863

LEEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 315 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 374

Query 1864 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACCGTTGGTGGGT 1923

TEEEEEREE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 375 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACCGTTGGTGGGT 434

Query 1924 CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT 1983

LEEEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 435 CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT 494

Query 1984 TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTCACATTTAAAG 2043

TEEEERREE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 495 TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTCACATTTAAAG 554

Query 2044 GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG 2103

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
Sbjct 555 GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG 614

Query 2104 GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACTTCTAATGGTA 2163

NN NN RN RN RN NN NN RN
Sbjct 615 GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACTTCTAATGGTA 674
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

2164

675

2224

735

2284

795

2344

855

2404

915

2464

975

252.

CTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATAATTGGA

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
CTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATAATTGGA

TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTGTTTAGGTCGG

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTGTTTAGGTCGG

ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA

GATTTACGAGTGGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACTCAAATTGTTG

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
GATTTACGAGTGGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACTCAAATTGTTG

ATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAATATATTGGATTGC

RN RN RN RN NN NN RN RN RARY]
ATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAATATATTGGATTGC

TTTTAAGATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGTC

RN NN RN NN RN NN NN RN RNRENY]
TTTTAAGATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGTC

4 TCTTTGGAAACAAGAGGGTTCTTCCTTG 2551
RN RN RN RN RRR AR

Sbjct 1035 TCTTTGGAAACAAGAGGGTTCTTCCTTG 1062

Vysledky = 390 bits (211), ocakavanie = 2e-104

Zhodnost = 213/214 (99%), tisek = 0/214 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

47

61

107

121

167

181

227

CEEEREREREE R e e e e e e e e e e e e e e v ey el
ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAATAACCAGAAGTACTTAAGA

TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA

GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC

AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 214

LN RN RN RN NN AR ARERNY
AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 260

2223

734

2283

794

2343

854

2403

914

2463

974

2523

1034

60

106

120

166

180

226
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AY048755.1 Amaranthus caudatus agglutinin mRNA, complete cds
Dizka = 1205

Vysledky = 1421 bits (769), ocakavanie =0.0

Zhodnost = 796/809 (99%), tsek = 1/809 (0%)

Ret’atec = Plus/Plus

Queryl1744 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 1803

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 261 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 320

Query 1804 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 1863

TEEEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 321 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 380

Query 1864 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATIACCGTTGGTGGGT 1923

RN RN RN RN RN I O R RN IRARRRNRARNRY
Sbjct 381 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACACAGAATTATIACCGTTGGTGGGT = 440

Query 1924 CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT 1983

RN RN RN NN RN NN NN RN
Sbjct 441 CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT 500

Query 1984 TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTICACATTTAAAG 2043

FEEREEEREE e e e e e e e e e e e e e veeenee el
Sbjct 501 TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAAGATATGTICACATTTAAAG 560

Query 2044 GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG 2103

RN RN RN R NN RN RN RN RN RN RN
Sbjct 561 GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG 620

Query 2104 GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGT|TGTCACTTCTAATGGTA 2163

LEERRLRER R e e e e e ee e e e eeer et e e e e
Sbjct 621 GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATGAAATGTTTGTCACTTCTAATGGTA 680

Query 2164 CTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATAATTGGA 2223

TEEEEERERE e tenneny eeer e e e e e e e e el
Sbjct 681 CTATTTGCATTAAATCCACTTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATGATTGGA 740

Query 2224 TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAECTGCTGCGTTGTTTAGGTCGY 2283

TEEEERRER R e e e e e e e e e e e e g e veeeeeeeeennnl
Sbjct 741 TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAABCTGCAGCGTTGTTTAGGTCAG 800

Query 2284 ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA 2343

NN NN RN RN RN NN NN RN
Sbjct 801 ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA 860
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Query 2344 GATTTACGAGTGGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTAQTCAAATTGTTG 2403

LEEREEREE e veeee e e e e e e e e e geeeer vt
Sbjct 861 GATTTACGAGTGGTAAGCCTGGGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTAQTCAAAATGTTG 920

Query 2404 ATGAAACTGCTATTTTAGAGA[TAATAGAATTGGGATLCAACAACTAATATATTGGATTGC 2463

TEERERREREE e ee e eeeer e e e e e e e e
Sbjct 921 ATGAAACTGCTATTTTAGAGAITAATAGGATTGGGATLCCAACAACTAATATATTGGATTGC 980

Query 2464 TTTTAAGA-TTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGT 2522

BEEEEEE TR e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 981 TTTTAAGAATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGT 1040

Query 2523 CTCTTTGGAAACAAGAGGGTTCTTCETTG 2551
TEERERRERE Rty

Sbjct 1041 CTCTTTGGAAACAAGAGGGCTCTTCETTG 1069

Vysledky = 385 bits (208), ocakavanie = le-102

Zhodnost' = 212/214 (99%), tsek = 0/214 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1 ATGGCGGGATTACCAQGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA 60

LEEE TR e e e e e e e e e e e e e ey eeeeere
Sbjct 53 ATGGCAGGATTACCAQTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGAAGTACTTAAGA 112

Query 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 113 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 172

Query 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 173 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 232

Query 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 214

LEEEREREEE R e e e
Sbjct 233 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 266

Legenda: Obdiznikmi vyznaGené poradia nukleotidov zobrazujii najdené rozdiely

v sekvenciach oboch porovnavanych génov.

4.1.2 Genomicka analyza podobnosti AmAl génu v NCBI databaze technikou

»Vore dissimilar sequences*

Vysledky genomickej analyzy st znazornené graficky, v tabulkovej forme

1 rozpisanim sekvencii jednotlivych porovnavanych génov. Pri zistovani viac odlisnych
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sekvencii bolo vyhladanych sedem génov. V ramci hodnotenia vysledkov je vSak

uvedenych iba pat’ génov, nakol’ko zostavajuce dva gény nie st rastlinného povodu.

Obr. 4 Grafické zhrnutie vygenerovanych sekvencii viac odliSnych od AmA1 génu

Color key for alignment scores

<40 40-50 i 080 80-200 >=200

1 500 1000 1500 2000 2500

Legenda:

1. Amaranthus hypochondriacus agglutinin (AHA) gene, complete cds — Laskavec
cervenoklasy aglutinin gén AHA, kompletny cds

2. Amaranthus caudatus agglutinin gene, complete cds — Laskavec chvostnaty aglutinin
gén, kompletny cds.

3. A. hypochondriacus mRNA for seed specific protein of balanced nutritional quality
Laskavec cCervenoklasy-mRNA osivo Specifického proteinu pre vyvazeni nutri¢na
kvalitu

4. Amaranthus caudatus agglutinin mRNA, complete cds - Laskavec chvostnaty
aglutinin mRNA, kompletny cds.

5. rubisco activase, ribulosebisphosphate carboxylase/oxygenase activase {alternatively
spliced}  [spinach, Genomic, 3691 nt] — enzym RuBisCo aktivaza,
ribulozobifosfatkarboxylaza / oxygendza aktivovana {alternativny zostrih} [genom
Spenatu, 3691 nt]

Preklad:

Color key for alignment scores - farebny kl'ic pre zoradenie vysledkov

Query — rozsah porovnavanych nukleotidov

Gény v tabulke €. 1 a2 sa zhoduju, avSak vysledné hodnoty porovnavania
su rozdielne. Pri porovnavani viac odliSnych sekvencii pribudol k predchadzajiicim

Styrom génom laskavca i gendm Spenatu.
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Tab.2 Zoradenie vygenerovanych sekvencii viac odliSnych od AmA1 génu

Max.
Por. Pristupové Max. | Celkovy | Zistené | podobn
¢. Nazov - popis (lat. / slov.) Cislo vysledok | vysledok | prekrytie | ost’

Amaranthus hypochondriacus

lutinin (AHA : lete cd.
|, (asglutinin (AHA) gene, complete cds |\ oy aocn 1| 4075 | 4275 96% 98%

Laskavec Cervenoklasy aglutinin gén
AHA, kompletny cds

Amaranthus caudatus agglutinin

gene, complete cds
2. AF401479.1 | 2809 4133 96% 98%

Laskavec chvostnaty aglutinin gén,
kompletny cds.

A. hypochondriacus mRNA for seed
specific protein of balanced

nutritional quality
3. N , ; Z11577.1 1458 1840 40% 100%
Laskavec ¢ervenoklasy-mRNA osivo

$pecifického proteinu pre vyvazenu
nutri¢nu kvalitu

Amaranthus caudatus agglutinin

mRNA, complete cds
4. AY048755.1| 1397 1775 40% 99%

Laskavec chvostnaty aglutinin
mRNA, kompletny cds.

rubisco activase,
ribulosebisphosphate
carboxylase/oxygenase activase
{alternatively spliced} [spinach,

5. | Genomic, 3691 ni] S45033.1 86.0 86.0 6% 71%

enzym RuBisCo aktivaza,
ribuldzobifosfatkarboxylaza /
oxygenaza aktivovana {alternativny
zostrih} [gendm Spenatu, 3691 nt]

Sekvencie:

Rovnako ako v predchadzajicom pripade, i v nasledovnych sekvenciach
pod pojmom ,Query”“ rozumieme poradic nukleotidov AmAl génu, ktory
je porovnavany s inymi génmi. Poradie nukleotidov tychto génov je oznacené pojmom
»Sbjct’.

AF143954 Amaranthus hypochondriacus agglutinin (AHA) gene, complete cds
Dizka = 2453

Vysledky = 4275 bits (4740), ocakavanie = 0.0

Zhodnost = 2430/2457 (99%), usek = 11/2457 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

61

61

121

121

181

181

241

240

301

298

361

358

420

418

480

478

540

538

ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA

LEEREEE R e e e e e e e e e e e e e g e e e e el
ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATRACAACCAGAAGTACT TAAGA

TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA

GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC

RN RN RN RN RN RN RN RN RN RN RN RN
GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC

AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGILL Lt LLCGCGTTTATACTTCC

LEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e vener e
AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGI TTTTTT-CGCGTTTATACTTCC

TCCGTTTCAATATTAGGTCGCAATATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA

LEeerneeener e e e e e e e e e e e e e e e e
TCCGTTTLAATATA--GTCGCARTATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA

ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e
ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT

CATCTCGACGTAAAGattattaatatcaaatttttataattftatattat-cataaftgt

LEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e ey v e eyl
CATCTCGACGTAAAGATTATTAATATCAAATTTTTATAATT| TATATTATACATAATTGT

agttattaatgattgaattaAAGCATTAGACTGCGTGAAAAAGACATATGTTGTAAGTAT

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
AGTTATTAATGATTGAAT TAAAGCAT TAGACTGCGTGAAAAAGACATATGTTGTAAGTAT

TTTGGAACGAAGGTAGTATTATATTTCTTCTGTTAGTCTATTTAAATTTGCGATATTTAA

TEEEERRE e e e e e e e e e e e e e e e e e el
TTTGGAACGAAGGTAGTATTATATTTCTTCTGTTAGTCTATTTAAATTTGCGATATTTAA

ATTAAATATTTAAGA L L LLEGGGTTATATGTTTCAA-TTCTGGAGT|GAGTACGTACTT

LEERERRERE e ee e veeeer e per e on veeeegen el
ATTAAATATTTAAGATTTTTTTGAGTTATATGTTTCAAATTATGGAGTGAGTACGTACTT

59

59

TAAG-ATACTTTTGTACTAGCAACCATTTGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTCCA

FEEE TR e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TAAGTATACTTTTGTACTAGCAACCATTTGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTCCA

658

658

CATGGTAGCATCCAGTTTTGATGAAATGACAGTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCCAC

FEEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
CATGGTAGCATCCAGTTTTGATGAAATGACAGTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCCAC

60

60

120

120

180

240

239

300

297

360

357

419

417

479

477

539

537

598

597

657

657

717

717

52



Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

718

718

838

838

898

898

958

958

1017

1018

1074

1078

1134

1138

1194

1198

1254

1258

1314

1318

1374

1378

ATGGTAGCATTCAGTTGTAGCATTTTCCGTTAAGTTCTTGTTAAATTCCACTAAATTTAT

FEEREEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e vt
ATGGTAGCATTCAGTTGTAGCATTTTCCGTTAAGTTCTTGTTAAATTCCACTGAATTTA

=

CATTTTGTAAGET LT TtTCCACATGGTAGCATCCAGTTTTTGTTAATTTACCATTTTAAC

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
CATTTTGTAAGTTTTTTTCCACATGGTAGCATCCAGTTTTTGTTAATTTACCATTTTAAC

TCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAATTCATTAACGCTCACAAGTGTT

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
TCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAATTCATTAACGCTCACAAGTGTT

AGATATTTTTATTGAAAAATTATAAGAAAATATCTAATCGGGTCGAAACAAGTACTTATT

HEEREEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
AGATATTTTTATTGAAAAATTATAAGAAAATATCTAATCGGGTCGAAACAAGTACTTATT

CGCCTATTTTTCGATACGTAAALCGGAAAAGATATTTGGCGTCAGTTTTACCTATCATA-

TEEEREREEE R e e e e e e e e
CGCCTATTTTTCGATACGTAAALCGAAAAAGATATTTGGCGTCATTTTTACCTATCATAA

CGATCTTTT-CGAAAAACGGACGTTGCAATTACTCT[TATGG-ATA-CTCTT[TCGAAAATT

FEEE TR e e e e e e e e e vee veene el
CGATTTTTTTCAAAAAACGGACGTTGCAATTACTCTTATGGGATAACTCTTTCGAAAATT

CGGTCGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTCCGATAGATGTGTTCAAGAAAATGGGACC

LEERERRERE e e e n e e e e e e e e e e e e
CGGTCGAAACAAGTACTTATCCGCCTATTTTCCGATAGATGTGTTCAAGAAAATGGGACC

ACTAAATTGATTCAAAGGGAGTATTTAGGAGTAATTATGTTGACAAAATTATATTTGAAC

FEEREEERE e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
ACTAAATTGATTCAAAGGGAGTATTTAGGAGTAATTATGTTGACAAAATTATATTTGAAC

TAATAGCTATGGTGATGCTTGTTCAATTTCACTGATTTTGTACAATCATAAAGTTTCTTG

RN RN R RN RN RN RN RN RN RN AR
TAATAGCTATGGTGATGCTTGTTCAATTTCACTGATTTTGTACAATCATAAAGTTTCTTG

ATCACATTTCCaaaaaatgaaatttaagtggcaaaaaatatgtaaatataaaatttgaca

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e
ATCACATTTCCAAAAAATGAAAT TTAAGTGGCAAAAAATATGTAAATATAAAATTTGACA

agtctaatttaaaat tTTCACTAATLLLLTTLTAATAAAACGAAATACAACATAANTATACT

FEEREEER e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e g e
AGTCTAATTTAAAATTTTCACTAATTTTTTTTAATAAAACGAAATACAACATARTATATT

TTTATTGAGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATGTCACCACTATAAATTTGTAATAA

TR e e e e e e e e e e e e e e e e el
TTTATTGAGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATGTCACCACTATAAATTTGTAATAA

77

777

837

837

897

897

957

957

1016

1017

1073

1077

1133

1137

1193

1197

1253

1257

1313

1317

1373

1377

1433

1437
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

1434

1438

1494

1498

1554

1557

1614

1617

1674

1677

1734

1737

1794

1797

1854

1857

1914

1917

1974

1977

2034

2037

2094

2097

TACATATAGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTCTAGCAGCATAATTAAAATTATAC

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
TACATATAGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTCTAGCAGCATAATTAAAATTATAC

TAAAGTTTTTTCCTGAGATAGGATCTAATGATATTTCTCATATGCCGGCCATGCAACCAA

LEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e ey e
TAAAGTTTTTTCCTGAGATAGGATCTAATGATATTTCTCATATGCCGGC-ATGCAACGAA

ATAAAGTGTTACTATATAAATTACTAAAGTAGCGGCATTTTTTAATGTTGCAAAAAGAAA

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
ATAAAGTGTTACTATATAAATTACTAAAGTAGCGGCATTTTTTAATGTTGCAAAAAGAAA

ATTTTGTTTAGTGACGGTCTTATAGCTCTATTGGGCTGACATATGTACATTTAGTGTGAA

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
ATTTTGTTTAGTGACGGTCTTATAGCTCTATTGGGCTGACATATGTACATTTAGTGTGAA

ATGATCACTTATAATTTTAAAGTAATGCAATTACAGAGTGACTTGTTTACAATGAATTT(

FEEERRRERE e e en e e veren e e ey beeeeenr
ATGATCACTTATAATTTTAAAGTAATACAATTACAGAGTGACT TGTATACAATGAACTTG

GGTTTTTGTCTTAGGTGGTCTCCCAATGATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCA

TEEERRRERE R e veee e e e e e e e e e e e e
GGTTTTTGTCTTAGGIGGTCCCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCA

GATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGT

RN RN RN RN RN RN RN RN RN RARARRN AR
GATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGT

AACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACC

R RN NN RN NN RN RN RN RN RN RN RN
AACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACC

GTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCT

RN RN R RN R RN RN RN RN RN RN RAR AR
GTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCT

AAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTC

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
AAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTC

ACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGT

NN NN RN RN RN NN NN RN
ACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGT TATCACAATTAATCAACTTCCATGT

CTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACT

NN NN RN RN RN NN NN RN
CTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACT

1493

1497

1553

1556

1613

1616

1673

1676

1733

1736

1793

1796

1853

1856

1913

1916

1973

1976

2033

2036

2093

2096

2153

2156
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Query 2154 TCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACG 2213

TEEERREE e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 2157 TCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACG 2216

Query 2214 GATAATTGGATATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTG 2273

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
Sbjct 2217 GATAATTGGATATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTG 2276

Query 2274 TTTAGGTCGGATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGG 2333

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
Sbjct 2277 TTTAGGTCGGATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGG 2336

Query 2334 TTTATTAAGAGATTTACGAGTEGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACT 2393

NN NN NN N NN AR NN AR RN RNy
Sbjct 2337 TTTATTAAGAGATTTACGAGTBEGTAAGCCCGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACT 2396

Query 2394 CAAATTGTTGATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAA 2450

RN RN RN NN RN RN RN NN R RN RN RN RN
Sbjct 2397 CAAATTGTTGATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAA 2453

Dlzka sekvencii, podobnost a prekrytie génov laskavcov v porovnani
s predchadzajucimi vysledkami zostala nezmenena. Odlisnost’ sa preukazala na Grovni

hodnét celkovych a maximalnych vysledkov.

AF401479.1 Amaranthus caudatus agglutinin gene, complete cds
Dizka = 2631

Vysledky = 2809 bits (3114), ocakavanie = 0.0

Zhodnost’ = 1696/1780 (96%), usek = 40/1780 (2%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA 60

FEEEEERE R e e e e e e e e e e e e e e ey et
Sbjct 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGAAGTACTTAAGA 60

Query 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

Query 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

Query 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGttttttttCGCGTTTATACTTCC 240

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGTACGTTTTTTTTCGCGTTTATACTTCC 240
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

241

241

301

299

361

359

420

419

480

479

539

539

598

599

657

659

717

719

758

779

818

839

878

899

TCCGTTTCAATATTAGGTCGCAATATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA

TCCGTTTLAATATA--GTCGCAATATATCGAAAATAAACACTATTCACTTATCTCCTTTA

ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
ATTTGTGATTGATAAGTAATTTATAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATT

CATCTCGACGTAAAGattattaatatcaaatttttataatt

RN RN RN RN RN R RN RN RARR AR
CATCTCGACGTAAAGATTATTAATATCAAATTTTTATAATT

ftatattat-cataa

TEEERLEE THrn
[TATATTATACATAA

Ftgt
1]
[TGT

agttattaatgatt

NRRRRRRRRARY
AGTTATTAATGATT

gaattaAAGCATTAGACTGCGTGAAAAAGACATA

(NRURRNRNRARRARARRAN AN Y
GAATTAGTACATTAGACTGCGTGAAAAAGGCATA

TTTGGAACG

ERERAR]
TTTGGAACG

NAGGTAGTATTATAT

LELELRL THEnn
NAGGTAGTGTTATAT

ITCTTCTGTTAGTLTATTTAAA-TTTGC

LELELELED T
[TCTTCTGTTAGTLTATTTAAAATTTGC

AATTAAATATTTAAGATEELELEEGGGTTATATGTTTCAA-T

FEEERERERE R e e er e veeeeeen 1
AATTAAATATTTAAGATTTTTTTGAGTTACATGTTTCAAAT

TTAAG-ATA

L
TTAAGTATA

CTTTTGTAQTAGCAACCAT

LELRRREgenn
CTTTTGTAQTAGCTACCAT]

ACATGGTAG

ERERAR]
ACATGGTAG

QATGGTAGCATTCAGTT-—-——————————————— GTAGC

LI TEEEEEen i
ATGCTAGCATTCAGTTTATACACTATCTAATTGCCGTAGC

TGTTGTAAGTAT

(ARRRRRRARAY]
TGTTGTAAGTAT

CATATTTA

MERARRY]
CATATTTA

[CTGGAGTGAGTACGTACT

[NUNRRRRANARRNANY]
[CTGGAGTGAGTACGTACT

TGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTCC

NN RN RN R RN RN RAY]
TGATTGACATAATTAATAAATGGGAAATTCC

CATCCAGTTTTGATGAAATGACAGQTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCCA

RN AR RRRARARRRRRAR ARy
CATCTAGTTTTGATGAAATGCCAQTGGTGACACTTTTTTAAGAAAATTCCA

ATTTTCCGTTAAGTTCTTG

ARRRRNRARANRRINY
ATTTTCCGTTAAGTTCTTG

TTAAATTCCACTAAATTTATCATTTTGTAAGELLLEEECCA

RN RN RN RN RN R RN RN RARR AR
TTAAATTCCACTAAATTTATCATTTTGTAAGTTTTTTTCCA

ATGGTAGCATCCAG

LEEERLE T
ATGGTAGTATCCAG

[TTT

11
[TTT

TGTTAATTTACCATTTTAACTCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAATT
FEREREEEEE TR e e e e e e e e e e e e e e e e e

TGTTAATTTATCATTTTAACGTCTTAATTCACCATTTTAATGTTTAATTCACTATTTAATT

CATTAACGCTCACAAGTGTTAGATATTTTTATTGAAAAATT,

NTAAGAAAATATCTAM

LELRERD T
ATAAGAAACTATCTAS

FEREREEEREn reenr e e e e e
CATTAACGCTCATAAGTGTTAGATATTTTTATTGAAAAATT

TCG

]
TCG

300

298

360

358

419

418

479

478

538

538

597

598

656

658

716

718

757

778

817

838

877

898

937

958
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

938 GGTCGAAACAAGTACTTA

959 GGTCGAAACAAGAACTTA

998

1019

1055

1079

1114

1139

1174

1199

1234

1259

[TTCGCCTATTTTTCGATACGTAAACCGGAAAAGATATTTGGC 997

RN RN RN RN RN RN RN RN RARANRRINY
TTCGCCTATTTTTCGATACGTAAACCGGAAAAGATATTTGGC 1018

GTCAGTTTJTACCTAT

LELE TR
GTCATTTTACCTAT

CAT-ACGA-TCTTTTCGAAAA

CATAACGATTTTTTTCAATAA

GGQAT-ACT!

L i
GGATAACT

CTTTCGA

L
CTTTCGA

AAATTCGG

AAATCCGG

ACGGACGTTGCAATTACTCTTA

ULRNRRRRURANRINAY
ACGGACGTTGCAATTACCCTTA

FTCGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTCCGATAGAT

RN RN RN RN NN RN RN NN RN RNAY]
TCGAAACAAGTACTTATTCGCCTATTTTCCGATAGAT

GTGTTCAAGAAAATGG(
NRRRRRRNRANRARY

IACCACTAAATTGATTCAAAGGGAGTATTTAGGAGTAATTATGT

GTGTTCAAGAAAATGGG

IACAACTAAATAGATTCAGAGGGAGTATTTCGGAGTAATTATGT

TGACAAAATT

NERANANY
TGACAAAATT

TACAATCATAAAGTTTCTTGATCACATT

NN RN RN RN
TACAATCATAAAGTTTCTTGATCACAT]

TATTTGAACTAATAGCTATGQ

e e
TACTTGAACTAATAGCTACGG

[ TGATGCTTGTTCAATTTCACTGATTTTG

LN RN RN RARARAY
TGATGCTTGTTCAATTTCACTGATTTTG

TCC-aaaaaatgaaatttgagtggcaaaaaat

TCCAAAAAAATGAAAGTTAAGTGGCAAAAAAT

12

13]

atgtaaatataag

L
ATGTGAATATAAA

1353

1379

1413

1439

1473

1499

1533

1559

1593

1618

CGAAATACAACAT

(RENRRANANIY
CGAAATACAACAT

ACCACTATAAAT

NRNRARRERIY
ACCACTATAAATTTGTAATGGTACATAT

AATATACTTTTATT

FELREE TEEnnn
AATATATTTTTATT

TGTAATAATACATA

jatttgacaagtctaatttaaaattTTCACTAATETELELEAATAAAA

MTTTGACAAGTCTAATTTAAAATTTTCACTAATTTTTTTTAATAAAA

AGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATGTC

AGATATATTTTGTGAAATTTAATTTAAATGTC

AGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTCTA

AGTTGATTTAGTTACATTTATTAGACCTTCTA

GCAGCATAATTAAAATTATACTAAAGTTTT

NRNRARRRRARY
GCTGCATAATTAAAATCATACTAAAGCTTT

ITTCCTGAGATAGGATCTAATGATATTTCTC

ITTCCTGAGATAGAATCTAATGATATTTCTC

ATIATGCCGGCCATGCAA

IRERRREIN NNy
ATIATGCCGG-CATGCAA

CCAAATAAAGTGTTACTATATAAATTAC

RN RN RN RN RN
CCAAATAAAGTGTTACTATATAAATTA(

TTTTAATGTTGCAAAAAGAAAATTTTGTTTAGTGACGGTC

TTTTAATGTTGCAAAAAGAAAATTTTGTTTAGTGACGGTC

TAAAGTAGCGGCATT

NRRRNANAN I
TAAAGTAGCGACATT

[TATAG-———————-

[TATAGTGTGACTAT!

TCTA

| 1l
TCTA

1054

1078

1113

1138

1173

1198

1233

1258

1292

1318

1352

1378

1412

1438

1472

1498

1532

1558

1592

1617

1643

1677

57



Query 1644 TT|

Sbjct 1678 TT|

Query 1704

Sbjct 1738

GGGCTGACATATGTACATT[TAGTGTGAA

N RN NN RN RN RN RR RNl ARAN Y
GGGCAGACATATGTACATT[TAGTATGAA

TTACAGAGTGACTTGTTTACA

TTACAGAGTGACTTGTTTACA

IATGATCACTTATAATTTTAAAGTAATGCAA

IATGATCACTTATAATTTTAAAGTAATACAA

NTGAATTTGGGTTTTIGTC 1743

NTGAATTTGTGTTTTIGTC 1777

Vysledky = 1258 bits (1394), ocakavanie = 0.0

Zhodnost = 717/729 (99%), tisek = 1/729 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

1722

1904

1782

1963

1842

2023

1902

2083

1962

2143

2022

2203

2082

2263

2142

2323

2202

2383

ACAATGAATTTGGGT|

ACAA-GAATTTGCGT]

TTTTGTCTTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCA

TTTTGTCTTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCA

GCCAATGAACCAGATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTAC

NN RN NN RN RN RN NN RN RN RARY]
GCCAATGAACCAGATGAAAATAAAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTAC

GTAGAAGAAGGTAACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACA

RN NN RN NN RN NN NN RN RNRENY]
GTAGAAGAAGGTAACATGAAAAAGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACA

GAAAATTA

ERAY]
CAGAATTA

FACCGTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATT

TEEEERRER R e e e e e e e e e e el
FACCGTTGGTGGGTCCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATT

GATACCGGCTCTAAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCC

RN R NN RN RN R RN RN RN RN RN RN AR
GATACCGGCTCTAAAGACGTATTCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCC

AAAACATATG

AAAAGATATG

[CACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAAT

CAACTTCCATGTCTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGECTCATCAA

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e 1
CAACTTCCATGTCTACAATTTGGGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGECTCATGAA

ATGTTTGTCACTTCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCAATTATAT|

RN RN R RN RN RNRNARRIANRN AR
ATGTTTGTCACTTCTAATGGTACTATTTGCATTAAATCCACTTATAT]

AGACTCTC

ENRNAY
AGACTCTC

FACGGATAATTGGAT.

LELREE DU
ACGGATGATTGGAT.

[CACATTTAAAGGAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAAT

GAACAAGTTTTGG

NARARRNANRNY
GAACAAGTTTTGG

ATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAA

RN RN RN RN RN
NTTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAA

1703

1737

1781

1962

1841

2022

1901

2082

1961

2142

2021

2202

2081

2262

2141

2322

2201

2382

2261

2442

58



Query 2262 GQTGCTGCGTTGTTTAGGTCGGATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATG 2321

N TR rer e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 2443 GQTGCAGCGTTGTTTAGGTCAGATG[GCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATG 2502

Query 2322 CAAAAAACTTGGTTTATTAAGAGATTTACGAGTGGTRAGCCTGAGTTTATARATTGTATG 2381

LEEEEEE e e e e e e e e e e e e veeeeererenn
Sbjct 2503 CAAAAAACTTGGTTTATTAAGAGATTTACGAGTGGTRAGCCTGGGTTTATAPATTGTATG 2562

Query 2382 AATGCAGCTACTGAAATTGTTEATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCC 2441

LEEREEREr e reeee e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 2563 AATGCAGCTACTGAAAATGTTBATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCC 2622

Query 2442 AACAACTAA 2450

RRRRRRY
Shjct 2623 AACAACTAA 2631

Vysledky = 66.2 bits (72), ocakavanie = 1e-06
Zhodnost = 39/41 (96%), tisek = 0/41 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 933  |AATCGGGTECGAAACAAGTACTTATTCGQCTATTTTTCGATA (973

FEEE TR e e e e e e e e et
Sbjct 1095 [AATCCGGTEGAAACAAGTACTTATTCGCTATTTTCCGATA [1135

Pri porovnavani génu pristupové ¢islo Z11577.1 bola zistena najvyssia zhodnost’
s AmA1 génom laskavca Cervenoklasého.
711577.1 A.hypochondriacus mRNA for seed specific protein of balanced
nutritional quality
Dizka = 1183
Vysledky = 1458 bits (1616), ocakavanie = 0.0
Zhodnost’ = 808/808 (100%), tisek = 0/808 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1744 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 1803

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
Sbjct 255 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 314

Query 1804 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 1863

NN NN RN RN RN NN NN RN
Sbjct 315 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 374

Query 1864 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACCGTTGGTGGGT 1923

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
Sbjct 375 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATACCGTTGGTGGGT 434
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

1924

435

1984

495

2044

555

2104

615

2164

675

2224

735

2284

795

2344

855

2404

915

2464

975

CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT

TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTCACATTTAAAG

RN RN RN R RN RN RN RN RN R RARARRN AR
TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTTCCCAAAACATATGTCACATTTAAAG

GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG

RN RN RN R RN RN RN RN RN R RARARRN AR
GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG

GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACTTCTAATGGTA

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACTTCTAATGGTA

CTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATAATTGGA

RN RN RN RN NN NN RN RN RARY]
CTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATAATTGGA

TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTGTTTAGGTCGG

RN NN RN NN RN NN NN RN RNRENY]
TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTGTTTAGGTCGG

ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA

RN RN RN RN RN RN RN RN RARARRN AR
ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA

GATTTACGAGTGGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACTCAAATTGTTG

TEEERREE e e e e e e e e e e e e e e e e e e el
GATTTACGAGTGGTAAGCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACTCAAATTGTTG

ATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAATATATTGGATTGC

LEERELREE R e e e e e e e e e e e e e e e e
ATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAATATATTGGATTGC

TTTTAAGATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGTC

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
TTTTAAGATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGTC

2524 TCTTTGGAAACAAGAGGGTTCTTCCTTG 2551

1035 TCTTTGGAAACAAGAGGGTTCTTCCTTG 1062

Vysledky = 381 bits (422), ocakavanie = le-101

Zhodnost’ = 213/214 (99%), tsek = 0/214 (0%)

1983

494

2043

554

2103

2163

674

2223

734

2283

794

2343

854

2403

914

2463

974

2523

1034
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Ret'azec = Plus/Plus

Query 1 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA 60

FEEEREREE R e e e e e e e e e e e e e g e e e gt
Sbjct 47 ATGGCGGGATTACCAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGAAGTACTTAAGA 106

Query 61 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 120

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 107 TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA 166

Query 121 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 180

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
Sbjct 167 GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC 226

Query 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 214

RN RN RN RN RN RN RN
Sbjct 227 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 260

Najniz§ia hodnota maximalnych vysledkov spomedzi génov laskavcov
sa preukdzala pri analyze s génom laskavca chvostnatého aglutinin mRNA, pristupové

¢islo AY048755.1.

AY048755.1 Amaranthus caudatus agglutinin mRNA, complete cds
Dizka = 1205

Vysledky = 1397 bits (1548), ocakavanie = 0.0

Zhodnost’ = 796/809 (99%), tsek = 1/809 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query 1744 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 1803

RN RN NN RN R RN RN RN RN RN RN AR
Sbjct 261 TTAGGTGGTCTCCCAATCATTATTGGATTACAGCATCAGCCAATGAACCAGATGAAAATA 320

Query 1804 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 1863

LEEEEREE e e e e e e e e e e e e e e e e el
Sbjct 321 AAAGCAATTGGGCATGCACATTATTCAAACCACTTTACGTAGAAGAAGGTAACATGAAAA 380

Query 1864 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACAGAAAATTATIACCGTTGGTGGGT 1923

NN NN NN RN R NN R RN IRARARARNRANY]
Sbjct 381 AGGTTCGACTTTTGCACGTCCAATTAGGTCATTATACACAGAATTATIACCGTTGGTGGGT 440

Query 1924 CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT 1983

RN RN RN R RN RN RN RN RN R RARARRN AR
Sbjct 441 CCTTCGTATCATACTTATTTGCCGAATCAAGTCAAATTGATACCGGCTCTAAAGACGTAT 500
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Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Sbjct

Query

Sbjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

Shjct

Query

1984

501

2044

561

2104

621

2164

681

2224

741

2284

801

2344

861

2404

921

2464

981

TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATTITCCCAAAACATATGTICACATTTAAAG

TEERERRER R e e e e e e e e e e e e e e vene e e
TCCATGTCATAGATTGGAAATCAATCTTTCAATT[TCCCAAAAGATATGTCACATTTAAAG

GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG

RN RN RN RN R RN NN RN RN RN RN RARRRRRRAR AR
GAAATAATGGAAAATATTTAGGGGTTATCACAATTAATCAACTTCCATGTCTACAATTTG

GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATCAAATGTTTGTCACTTCTAATGGTA

LEEEEER e e e e e ey veer e e e
GGTATGATAATCTTAATGATCCAAAGGTGGCTCATGAAATGTJTGTCACTTCTAATGGTA

CTATTTGCATTAAATCCAATTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATAATTGGA

LEERERRERE e veen e e e e e e e e e e e e el
CTATTTGCAT[AAATCCACTTATATGAACAAGTTTTGGAGACTCTCTACGGATGATTGGA

TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCTGCGTTGTTTAGGTCG(

FEEREEEREE e e e e e e e e e e e e e e e e v
TATTAGTCGATGGGAATGATCCTCGCGAAACTAATGAAGCTGCAGCGTTGTTTAGGTCAG

ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA

RN NN RN NN RN NN NN RN RNRENY]
ATGTGCATGATTTTAATGTGATTTCGCTTTTGAACATGCAAAAAACTTGGTTTATTAAGA

GATTTACGAGTGGTAAGQCCTGAGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTIACTCAAATTGTT(

TEERRER R veen e e e e e e e e ey vt
GATTTACGAGTGGTAAQCCTGGGTTTATAAATTGTATGAATGCAGCTACTCAAAATGTTG

ATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGAATTGGGATCCAACAACTAATATATTGGATTGC

FEEREEEREEE e e e e eeer e e e e e e e el
ATGAAACTGCTATTTTAGAGATAATAGGATTGGGATCCAACAACTAATATATTGGATTGC

TTTTAAG-ATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGT

N NN RN RN NN RN RN RN RN RN RAN NN
TTTTAAGAATTCAAATTAAAGTCTAGTTGTTAATGTAAGGAATAAAACGTTGTAAGTCGT

2523 CTCTTTGGAAACAAGAGGGTTCTTCCTTG 2551

Sbjct 1041 CTCTTTGGAAACAAGAGGGCTCTTCCTTG 1069

Vysledky = 378 bits (418), ocakavanie = 1e-100

Zhodnost = 212/214 (99%), tisek = 0/214 (0%)

Ret'azec = Plus/Plus

Query

Sbjct

1

53

ATGGCGGGATTACEAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGGAGTACTTAAGA

FEEEE R e e e e e e e e e e e v e ey el
ATGGCAGGATTACGAGTGATTATGTGCCTAAAATCAAATAACAACCAGAAGTACTTAAGA

2043

560

2103

620

2163

680

2223

740

2283

800

2343

860

2403

920

2463

980

2522

1040

60

112
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Query 61

Sbjct 113

Query 121

Sbjct 173

TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA

FEEEREEE R e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
TATCAAAGTGATAATATTCAACAATATGGTCTTCTTCAATTTTCAGCTGATAAGATTTTA

GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC

HEEEEEE e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e e
GATCCATTAGCTCAATTTGAAGTCGAACCTTCCAAGACTTATGATGGTCTTGTTCACATC

Query 181 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 214

Sbjct 233 AAATCTCGCTACACTAACAAATATTTGGTTAGGT 266

120

172

180

232

Zistené prekrytic AmA1l génu laskavca s gendmom S$penatu pristupové Eislo

S45033.1 sa prejavilo na 6 % a maximalna podobnost’ na 71%.

S45033.1 rubisco activase, ribulosebisphosphate carboxylase/oxygenase

activase {alternatively spliced} [spinach, Genomic, 3691 nt]

Dizka = 3691

Vysledky = 86.0 bits (94), ocakavanie = le-12

Zhodnost = 128/178 (72%), tisek = 3/178 (1%)

Ret’azec = Plus/Plus

Query 322

Sbjct 376

Query 382

Sbjct 436

Query 441

Sbjct 496

TATIAAGTTAAAACATAGTCAACTGAGATCTTGTTTGATTCATCTCGACGTAAAGattatt

LD PREREennr e peereeeeener e reee v e 0
TATAAGATAAAACATAATCATGTGAGATCTTGTTAGATTCGTCTCAATGTGTATTTTCAA

datatcaaatttttataa-ttttatattatcataattgtagttattaatgattgaattaA

LUeene eeeeerer veer re v poreer rener reeerr el
AACATCAACTTTTTATAATTTTTGCATAAAGAAAATTTAAGATATAAATGATCAAAGTTG

AGCATTAGAC-TGCGTGAAAAAGACATATGTTGTAAGTATTTTGGAACGAAGGTAGTA

LELRE TRE reeeeeeer 0 reeeer nen LEEE 10 1
TGCATT-GACATGCGTGAAACTAATGAATGTTGCGAGTATTAAAAAACGGAGGAAGTA

381

435

440

495

497

552

Legenda:Obdiznikmi vyznadené poradia nukleotidov zobrazujii najdené rozdiely

v sekvenciach oboch porovnavanych génov.

Okrem uvedenych podobnosti bola zistena i podobnost AmA1 génu pristupové

gislo AF491291 s génom norka, kde sa prejavila podobnost’ na tirovni 92 % pri dizke

sekvencie 149 a s génom véely s podobnostou 71 % s dizkou sekvencie 1429. Nakol'ko

sa nejedna o druhy rastlinného pévodu, nie su zaradené¢ medzi vysledky genomicke;j

analyzy. Analyza predstavuje nazorné zobrazenie potreby umiestnenia prajmerov,

ak je pozadovana Specificka alebo nespecificka PCR.
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4.1.3 Genomicka analyza podobnosti AmAl génu v NCBI databaze technikou

»Somewhat similar sequences*

Analyzou ,,Somewhat similar sequences* bolo zistenych 110 sekvencii génov
trochu podobnych génu laskavca cervenoklasého AmA1l. Z celkového poctu 110 bolo
do vysledkov analyzy zahrnutych 81, nakolko zvySnych 29 génov nemalo rastlinny
charakter. Jednalo sa najmi o gény druhu Bomyx mandarina L., najblizSiecho volne
zijuceho pribuzného priadky morusovej, znova sa objavila podobnost’ s génmi malarie
a akvariovej rybicky danio pasikavé. Nasledujuci graf (Obr.5) znazoriiuje sekvencie

menovite popisané v legende pod obrazkom.

Obr. 5 Grafické zhrnutie vygenerovanych sekvencii trochu podobnych AmA1 génu
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Legenda:

2. Beta vulgaris chromosome 9 clone BAC62 genomic sequence — Repa obycCajna
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3. Beta vulgaris partial vi2 gene for beta-fructofuranosidase, exon 3 - Repa obycajna
4. Beta vulgaris chromosome 9 clone BAC33 genomic sequence - Repa obycajna

5. Amaranthus tricolor AmCMO gene for choline monooxygenase, complete cds —

Laskavec trojfarebny

6. rubisco activase, ribulosebisphosphate carboxylase/oxygenase activase {alternatively

spliced} [spinach, Genomic, 3691 nt] — rubisco enzim Spenatu
7. Beta vulgaris clone SB3, complete sequence — Repa obyc¢ajna

8. M.truncatula DNA sequence from clone MTH2-44F3 on chromosome 3, complete

sequence

9. M.truncatula DNA sequence from clone MTH2-91G18 on chromosome 3, complete

sequence - Lucerna
10. Medicago truncatula clone mth2-74f16, complete sequence - Lucerna

11. Medicago truncatula chromosome 5 clone mtel-58c24, COMPLETE SEQUENCE -

Lucerna

12. Medicago truncatula chromosome 8 clone mth2-145p10, complete sequence -

Lucerna
13. Beta vulgaris clone BAC ZR-47B15, complete sequence - Lucerna
14. Medicago truncatula chromosome 5 clone mth2-55i14, COMPLETE SEQUENCE -

Lucerna

15. Medicago truncatula clone mth2-32h4, complete sequence - Lucerna
16. Medicago truncatula clone mth2-12p19, complete sequence - Lucerna
17. Medicago truncatula clone mthl-63al7, complete sequence - Lucerna

18. Medicago truncatula chromosome 8 clone mth2-92ki14, complete sequence -

Lucerna

19. Medicago truncatula chromosome 8 clone mth2-15011, complete sequence -

Lucerna

20. Medicago truncatula clone mth2-20n3, complete sequence - Lucerna
21. Medicago truncatula clone mth1-23116, complete sequence - Lucerna
22. Medicago truncatula clone mth2-180n9, complete sequence - Lucerna
23. Medicago truncatula clone mth2-24i7, complete sequence - Lucerna

24. Beta vulgaris chromosome 9 clone BACI123 genomic sequence — Repa obycajna
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25. Medicago truncatula clone mth2-47116, complete sequence - Lucerna
26. Medicago truncatula clone mth2-27d20, complete sequence - Lucerna

27. Medicago truncatula chromosome 5 clone mth2-17416, COMPLETE SEQUENCE -

Lucerna
28. Medicago truncatula clone mthil-14n3, complete sequence - Lucerna

29. Trifolium repens clone BAC 113f04 bristled-like protein, ethylene insensitive-like
protein, bZIP transcription factor, acyl-coA oxidase, and dehydration responsive

element binding protein genes, complete cds; and unknown gene — Datelina plaziva

30. M.truncatula DNA sequence from clone MTH2-174H2 on chromosome 3, complete

sequence - Lucerna

31. Beta vulgaris chromosome 9 clone BACI132 genomic sequence — Repa obycajna

32. Beta vulgaris chromosome 9 clone BAC137 genomic sequence — Repa oby€ajna

33. Medicago truncatula clone mth2-7f22, complete sequence - Lucerna

34. Medicago truncatula clone mth2-58k21, complete sequence - Lucerna

35. Medicago truncatula clone mth2-5e21, complete sequence - Lucerna

36. Medicago truncatula clone mth2-27n2, complete sequence - Lucerna

37. Medicago truncatula chromosome 7 clone mtel-60d3, complete sequence - Lucerna
38. Beta vulgaris clone BAC SBI-153H13, complete sequence — Repa obycajna

39. Beta vulgaris pal gene for phenylalanine ammonia lyase, exons 1-2 — Repa oby¢ajna
40. Medicago truncatula clone mth2-21el0, complete sequence - Lucerna

41. Beta vulgaris chromosome 9 clone BAC33 genomic sequence — Repa obyc¢ajna

42. Medicago truncatula clone mth2-31m6, complete sequence - Lucerna

43. Medicago truncatula clone mth2-14e20, complete sequence - Lucerna

44. Medicago truncatula chromosome 2 clone mth2-17k4, complete sequence - Lucerna
45. Spinacia oleracea betaine aldehyde dehydrogenase (BADH) gene, complete cds —
Spendat siaty

46. M. truncatula DNA sequence from clone MTH2-35P8 on chromosome 3, complete
sequence - Lucerna

47. Medicago truncatula chromosome 7 clone mth2-93ell, complete sequence -

Lucerna
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48. Medicago truncatula clone mth2-89c9, complete sequence - Lucerna
49. Spinacia oleracea DNA, 5' region of BP31/SoRIPI gene — Spendt siaty

50. Medicago truncatula chromosome 7 BAC clone mth2-67b7, complete sequence -

Lucerna

51. Medicago truncatula chromosome 7 BAC clone mth2-58i19, complete sequence -

Lucerna

52. Medicago truncatula chromosome 7 clone mtel-45nl6, complete sequence -

Lucerna

72. Vitis vinifera, whole genome shotgun sequence, contig VV78X099246.24, clone
ENTAV 115 — Vini€ hroznorody

Preklad:
Color key for alignment scores - farebny kI"a¢ pre zoradenie vysledkov
Query — rozsah porovnavanych nukleotidov

Analyza trochu podobnych sekvencii preukazala priemernt hodnotu maximalne;
podobnosti na urovni 71%, pricom najvicSia zistena hodnota je 96% a najmensia
hodnota predstavuje 67% podobnosti. Priemerné prekrytie AmAl génu

s porovnavanymi génmi bolo zistené na 6%.

Tab.3 Zoradenie vygenerovanych sekvencii trochu podobnych AmA1 génu

Max. Podobnost’ v
Por. Pristupové Max. | Celkovy | Zistené | podobnos | nukleotidoch

¥

¢, Nézov - popis cislo stav stav | prekrytie t *

Amaranthus
hypochondriacus
clone AHAACO031

1. |microsatellite EU094494.1 132 132 6% 77% 1358 - 1533
sequence

Laskavec
cervenoklasy

Beta vulgaris
chromosome 9

2. |clone BAC62 DQ374025.1 125 125 10% 71% 232 -505
genomic sequence

Repa obycajna

Beta vulgaris
partial vi2 gene

for beta- . .

3. | huctofuranosidase | A277456.1 123 181 1% 72% 218 - 498
,exon 3
Repa obycajna

4, |Beta vulgaris DQ445145.1 122 122 6% 76% 330 - 497

chromosome 9
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clone BAC33
genomic sequence

Repa obycajna

Amaranthus
tricolor AmCMO
gene for choline
monooxygenase,
complete cds

Laskavec
trojfarebny

AB303388.1

96,9

163

5%

81%

297 - 428

rubisco activase,
ribulosebisphosph
ate
carboxylase/oxyge
nase activase
{alternatively
spliced} [spinach,
Genomic, 3691 nt]

Rubisco enzim
Spenatu

S45033.1

86

86

6%

1%

322 -497

Beta vulgaris
clone SB3,
complete sequence

Repa obycajna

GU057342.1

84,2

207

5%

80%

319 - 403

M. truncatula
DNA sequence
from clone MTH?2-
44F3 on
chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

CU571152.5

77

77

7%

70%

233 -428

M. truncatula DNA
sequence from
clone MTH?2-
91G18 on
chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

CT943657.7

75,2

75,2

8%

70%

223 - 428

10.

Medicago
truncatula clone
mth2-74f16,
complete sequence

Lucerna

AC153125.1
0

75,2

75,2

7%

70%

234 - 428

11.

Medicago
truncatula
chromosome 5
clone mtel-58¢24,
COMPLETE
SEQUENCE

Lucerna

CR955005.2

75,2

75,2

7%

1%

233 -428

12.

Medicago
truncatula
chromosome 8
clone mth2-
145p10, complete

AC146590.2
5

75,2

75,2

7%

70%

234 - 428

68




sequence

Lucerna

13.

Beta vulgaris
clone BAC ZR-
47B15, complete
sequence

Repa obyc¢ajna

FJ752587.1

73,4

73,4

5%

73%

330 - 463

14.

Medicago
truncatula
chromosome 5
clone mth2-55i14,
COMPLETE
SEQUENCE

Lucerna

CU914136.1

73,4

73,4

7%

70%

232 - 428

15.

Medicago
truncatula clone
mth2-32h4,
complete sequence

Lucerna

AC140023.1
3

73,4

73,4

7%

70%

233 -428

16.

Medicago
truncatula clone
mth2-12p19,
complete sequence

Lucerna

ACI130801.1
6

73,4

73,4

10%

67%

230 - 505

17.

Medicago
truncatula clone
mthl-63al7,
complete sequence

Lucerna

AC1300275.
16

73,4

73,4

3%

79%

317 -410

18.

Medicago
truncatula
chromosome 8
clone mth2-92k14,
complete sequence

Lucerna

AC154090.1
9

73,4

128

7%

71%

234 - 428

19.

Medicago
truncatula
chromosome 8
clone mth2-15011,
complete sequence

Lucerna

AC137821.2
2

73,4

73,4

7%

70%

234 - 428

20.

Medicago
truncatula clone
mth2-20n3,
complete sequence

Lucerna

AC153120.2
3

71,6

71,6

7%

68%

231 -429

21.

Medicago
truncatula clone
mthl-23116,

complete sequence

Lucerna

AC119418.5

71,6

71,6

7%

68%

231 - 429
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22.

Medicago
truncatula clone
mth2-180n9,
complete sequence

Lucerna

AC202488.8

69,8 69,8

7%

69%

230 - 428

23.

Medicago
truncatula clone
mth2-24i7,
complete sequence

Lucerna

AC202341.2
8

69,8 69,8

7%

69%

230 - 428

24.

Beta vulgaris
chromosome 9
clone BACI123
genomic sequence

Repa obycajna

DQ445142.1

69,8 69,8

6%

70%

330 - 498

25.

Medicago
truncatula clone
mth2-47116,
complete sequence

Lucerna

AC157978.2
5

69,8 69,8

7%

69%

230 - 428

26.

Medicago
truncatula clone
mth2-27d20,
complete sequence

Lucerna

AC142222.2
2

68 68

8%

68%

234 - 446

27.

Medicago
truncatula
chromosome 5
clone mth2-17416,
COMPLETE
SEQUENCE

Lucerna

CU469562.1

68 68

7%

69%

234 - 428

28.

Medicago
truncatula clone
mthl-14n3,
complete sequence

Lucerna

AC123571.8

68 68

7%

69%

230 - 428

29.

Trifolium repens
clone BAC 113104
bristled-like
protein, ethylene
insensitive-like
protein, bZIP
transcription
factor, acyl-coA
oxidase, and
dehydration
responsive element
binding protein
genes, complete
cds; and unknown
gene

Datelina plaziva

GU443966.1

66,2 66,2

8%

67%

278 - 497
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30.

M. truncatula DNA
sequence from
clone MTH?2-
174H2 on
chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

CT971479.3

66,2

66,2

7%

69%

234 - 428

31.

Beta vulgaris
chromosome 9
clone BACI132
genomic sequence

Repa obyc¢ajna

DQ445138.1

66,2

132

3%

76%

318 - 403

32.

Beta vulgaris
chromosome 9
clone BACI137
genomic sequence

Repa obyc¢ajna

DQ374077.1

66,2

66,2

3%

76%

318 - 403

33.

Medicago
truncatula clone
mth2-7122,

complete sequence

Lucerna

AC146630.2
5

66,2

66,2

7%

69%

234 - 428

34.

Medicago
truncatula clone
mth2-58k21,
complete sequence

Lucerna

AC146852.1
5

66,2

66,2

7%

69%

234 - 428

35.

Medicago
truncatula clone
mth2-5e21,
complete sequence

Lucerna

AC142232.1
0

66,2

66,2

7%

69%

234 - 428

36.

Medicago
truncatula clone
mth2-27n2,
complete sequence

Lucerna

AC119415.1
3

66,2

66,2

6%

70%

233 - 406

37.

Medicago
truncatula
chromosome 7
clone mtel-60d3,
complete sequence

Lucerna

ACI155881.2

66,2

66,2

7%

69%

234 - 428

38.

Beta vulgaris
clone BAC SBI-
153H13, complete
sequence

Repa obycajna

FJ752586.1

64,4

64,4

3%

77%

318 - 403

39.

Beta vulgaris pal
gene for
phenylalanine
ammonia lyase,
exons 1-2

Repa obycajna

810175.1

64,4

64,4

3%

77%

318 - 403
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40.

Medicago
truncatula clone
mth2-21el0,
complete sequence

Lucerna

AC153124.2
0

62,6

62,6

7%

68%

234 - 428

41.

Beta vulgaris
chromosome 9
clone BAC33
genomic sequence

Repa obycajna

DQ374037.1

62,6

62,6

7%

68%

232-432

42.

Medicago
truncatula clone
mth2-31mé,
complete sequence

Lucerna

AC123898.4

62,6

62,6

7%

69%

233 - 428

43.

Medicago
truncatula clone
mth2-14e20,
complete sequence

Lucerna

AC140722.1
1

62,6

62,6

4%

74%

325-432

44,

Medicago
truncatula
chromosome 2
clone mth2-17k4,
complete sequence

Lucerna

AC148396.3

62,6

62,6

7%

69%

233 -428

45.

Spinacia oleracea
betaine aldehyde
dehydrogenase
(BADH) gene,
complete cds

Spenét siaty

U69142.1

62,6

62,6

6%

70%

344 - 507

46.

M.truncatula DNA
sequence from

clone MTH2-35P8
on chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

CU651600.1
2

60,8

60,8

7%

68%

317-501

47.

Medicago
truncatula
chromosome 7
clone mth2-93el 1,
complete sequence

Lucerna

AC147482.2

60,8

60,8

8%

68%

233 - 446

48.

Medicago
truncatula clone
mth2-89¢9,
complete sequence

Lucerna

AC152752.1
0

59

59

7%

69%

234 - 428

49.

Spinacia oleracea
DNA, 5' region of
BP31/SoRIP1
gene

Spenét siaty

AB435546.1

57,2

57,2

4%

1%

278 - 403
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50.

Medicago
truncatula
chromosome 7
BAC clone mth2-
67b7, complete
sequence

Lucerna

AC155894.5

57,2

57,2

7%

68%

234 - 428

51.

Medicago
truncatula
chromosome 7
BAC clone mth2-
58i19, complete
sequence

Lucerna

ACI186135.3

57,2

57,2

7%

68%

234 - 428

52.

Medicago
truncatula
chromosome 7
clone mtel-45n16,
complete sequence

Lucerna

AC150776.2

57,2

57,2

6%

68%

325 -498

53.

Medicago
truncatula
chromosome 5
clone mth2-77e10,
COMPLETE
SEQUENCE

Lucerna

FP700158.3

55,4

55,4

6%

68%

234 - 400

54.

Uncultured
organism clone
1041059766463
genomic sequence

nekultirny
klonovany
organizmus

GQ874295.1

55,4

55,4

3%

76%

317 - 403

55.

Silene latifolia
clone L141 16C3
satellite X.43.1
sequence

Silenka $irokolista

EU646244.1

55,4

55,4

3%

75%

324 - 403

56.

Medicago
truncatula clone
mth2-145p15,
complete sequence

Lucerna

AC174311.2
5

55,4

55,4

3%

78%

352 -428

57.

Medicago
truncatula
chromosome 2
BAC clone mth2-
77m24, complete
sequence

Lucerna

AC169131.3

55,4

55,4

3%

76%

317 - 403

58.

Medicago
truncatula clone
mth2-34ml 5,
complete sequence

AC202500.5

55,4

55,4

7%

68%

232-428
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Lucerna

59.

M.truncatula DNA
sequence from
clone MTH2-
171E23 on
chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

CU151874.1
3

55,4

55,4

2%

78%

346 - 420

60.

Medicago
truncatula clone
mth2-95k24,
complete sequence

Lucerna

AC153001.7

55,4

55,4

4%

72%

317 - 428

61.

Medicago
truncatula clone
mth2-20g20,
complete sequence

Lucerna

AC143339.1
2

55,4

55,4

3%

78%

352-428

62.

Medicago
truncatula clone
mth2-21024,
complete sequence

Lucerna

AC141864.7

55,4

55,4

7%

68%

317 - 505

63.

Medicago
truncatula clone
mth2-1817,
complete sequence

Lucerna

ACI124961.1
9

55,4

554

4%

72%

317 - 428

64.

Medicago
truncatula clone
mth2-10314,
complete sequence

Lucerna

AC153352.1
9

55,4

55,4

4%

2%

317 -428

65.

Medicago
truncatula clone
mth2-84clé6,
complete sequence

Lucerna

AC174300.4

55,4

55,4

7%

68%

317 - 505

66.

Medicago
truncatula
chromosome 5
clone mtel-4m1l9,
COMPLETE
SEQUENCE

Lucerna

FP017205.3

53,6

53,6

2%

76%

344 -418

67.

Beta vulgaris
chromosome 9
clone BAC62
genomic sequence

Repa obyc¢ajna

DQ374017.1

53,6

53,6

2%

75%

330 - 403

68.

Oryza sativa
Japonica Group
chromosome 11
clone

AC138002.3

53,6

53,6

1%

96%

1325 - 1356
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OSJNBb0011107
map S10207,
complete sequence

Ryza siata
japonska

69.

Medicago
truncatula clone
mth2-8f9,
complete sequence

Lucerna

AC136138.3
0

53,6

53,6

3%

76%

346 - 428

70.

Dianthus
caryophyllus
arginine
decarboxylase
(gCARADCS)
gene, complete cds

Klincek zahradny

AF002017.1

53,6

53,6

3%

75%

318 -401

71.

Medicago
truncatula clone
mth2-23b18,
complete sequence

Lucerna

ACI122171.2
4

51,8

51,8

7%

67%

234 - 428

72.

Vitis vinifera,
whole genome
shotgun sequence,
contig
VV78X099246.24,
clone ENTAV 115

Vini¢ hroznorody

AM478803.1

51,8

51,8

1%

84%

1365 - 1410

73.

Beta vulgaris
chromosome 9
clone BACI123
genomic sequence

Repa obycajna

DQ374082.1

51,8

51,8

4%

1%

316 - 432

74.

Medicago
truncatula clone
mth2-1113,
complete sequence

Lucerna

AC122151.2
6

51,8

51,8

7%

67%

234 - 428

75.

Medicago
truncatula clone
mth2-116k17,
complete sequence

Lucerna

AC149493.7

51,8

51,8

7%

67%

234 - 428

76.

M.truncatula DNA
sequence from
clone MTH2-
80114 on
chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

CU633449.1
2

50

50

2%

80%

346 - 403
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77.

M. truncatula DNA
sequence from
clone MTH?2-
10019 on CT868735.12 50 50 7% 67% 234 - 427
chromosome 3,
complete sequence

Lucerna

78.

Medicago
truncatula
chromosome 8
clone mth2-28c18. | AC169788.4 50 50 2% 80% 352-403

complete sequence

Lucerna

79.

Medicago
truncatula

chromosome 8 AC134967.2
clone mth2-26b8, 0 50 50 2% 80% 352 -403

complete sequence

Lucerna

80.

Medicago

truncatula clone
mth2-32p10, AC135604.2

9 50 50 2% 76% 344 - 418

complete sequence

Lucerna

81.

Medicago
truncatula clone

mth2-15h3, AC151708.6 50 50 2% 80% 352 - 403
complete sequence

Lucerna

*poradie nukleotidov AmA1 génu, pristupové ¢islo AF49129.1

Nakol’ko st vysledky analyzy trochu podobnych sekvencii vel'mi rozsiahle,

jednotlivé sekvencie neboli v predlozenej praci pouzité. Napriek tomu bola sekvenciam

venovana pozornost. Zo sekvencii bola sledovana podobnost’ nukleotidov, ktorej

hodnoty boli nésledne pouzité pri vysledkoch zistovania. Zistené udaje st uvedené

v poslednom stipci tabul’ky &.3.

4.2 Genomicka analyza metddou ,,Primer designing tool“

Vysledky navrhu prajmerov podl'a vstupnych podmienok I.
» cela nukleotidova sekvencia génu AmA1

> dizka PCR produktu 200 — 500 b.p. (bazové pary)

» teplota topenia prajmera 57 — 63 °C
>

druhovo nespecifikovany prajmer,
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boli spracované graficky (Obr.6) a pre ¢iselné hodnoty ndvrhu prajmerov bola

spracovana tabulka (Tab.4).

Obr. 6 Grafické zobrazenie miest navizovania sa prajmerov
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Pri navrhu prajmerov bola zistena priemerna dizka PCR produktu 388,3

a priemerna teplota topenia v tabul’ke oznacena ako 7m je 58,22 °C.

Tab.4 Zoradenie parov prajmerov (1.-10.) vygenerovanych podl’a vstupnych

podmienok I.

Dlzka .
¢. | Prajmer Sekvencia PCR ng(llsgtidy Tm GC%
produktu
L priamy | TGCCGGCCATGCAACCAAAT 195 1536 - 1555 | 58.06 | 55.00%
spitny | ACGAAGGACCCACCAACGGT 1930- 1911 | 57.91 | 60.00%
5. priamy | ACCGTTGGTGGGTCCTTCGT 373 1911 -1930 | 57.91 | 60.00%
spitny | CCGACCTAAACAACGCAGCAGCT 2283 -2261 | 60.00 | 56.52%
3. priamy | ATGCCGGCCATGCAACCAAA 396 1535-1554 | 58.06 | 55.00%
spitny | ACGAAGGACCCACCAACGGTA 1930 - 1910 | 57.47 | 57.14%
" priamy | ATGCCGGCCATGCAACCAAAT 397 1535 - 1555 | 58.22 | 52.38%
spitny | TACGAAGGACCCACCAACGGT 1931 -1911 | 57.47 | 57.14%
» priamy | ACCGTTGGTGGGTCCTTCGTA 173 1911-1931 | 57.47 | 57.14%
spitny | CCGACCTAAACAACGCAGCAGC 2283 -2262 | 59.01 | 59.09%
b priamy | TATGCCGGCCATGCAACCAA 397 1534 - 1553 | 57.21 | 55.00%
spitny | ACGAAGGACCCACCAACGGTAT 1930 - 1909 | 57.65 | 54.55%
- priamy | TCATATGCCGGCCATGCAACCA 402 1531 -1552 | 59.21 | 54.55%
spitny | ATACGAAGGACCCACCAACGGT 1932 - 1911 | 57.65 | 54.55%
N priamy | CATATGCCGGCCATGCAACCA 403 1532 -1552 | 58.11 | 57.14%
spitny | TGATACGAAGGACCCACCAACGGT 1934 - 1911 | 59.64 | 54.17%
0. priamy | ACCGTTGGTGGGTCCTTCGTAT 374 1911-1932 | 57.65 | 54.55%
spitny | TCCGACCTAAACAACGCAGCAGC 2284 -2262 | 60.00 | 56.52%
priamy | TACCGTTGGTGGGTCCTTCGT 1910-1930 | 57.47 | 57.14%
10. spiatny | CGACCTAAACAACGCAGCAGCT 373 2282-2261 | 58.12 | 54.55%
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Pri zadani I1. vstupnych podmienok
Umiestnenie priameho prajmera v oblasti nukleotidov 200 - 500 génu AmA1

dizka PCR produktu 200 — 500 b.p. (bazové pary)

YV VYV V

teplota topenia prajmera 57 — 63 °C
» spitny prajmer neSpecifikovany,

neboli najdené ziadne prajmery, vzhl'adom k tomu, Ze:

0 Lavy prajmer: za 2033, prili§ vela Ns 120, GC obsah zlyhal 265, nizka
Tm 1648, ok 0.

O Pravy prajmer: za 19132, prili$ vel'a Ns 282, GC obsah nedokazal 2141,
nizka Tm 16453, dlho poly-x nasledujucich 76, 180 ok.

0 Pary prajmerov: za 0, ok 0

Z vysledkov analyzy vyplyva, ze prajmery ndjdené podla vstupnych podmienok I.
spihajii optimalne parametre pre prajmery, nakolko neprekradujii hranicu rozmidzia
obsahu GC 40-60%, maji pomerne rovnomerné rozmiestnenie nukleotidov a podobnu

teplotu topenia.
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5 Zaver

Pretoze jednoduchy zapis poradia nukleotidov sam o sebe nie je informativny,
hl'adanie podobnosti medzi sekvenciami porovnavacimi metédami na zaklade
existujucich databaz poskytuje ucinny sposob, ako alebo predikovat’ nové sekvencie
génov z uz skor charakterizovanych, stanovit’ evoluc¢nu vztahy, odhadnit’ umiestnenie
a funkcie kodujucich a regulacnych, alebo vel'mi efektivne analyzovat’ zname sekvencie
na ucely praktickych metodickych postupov molekularnej genetiky a biologie. Nastroje
NCBI databazy v stcasnosti poskytuji komplexny balik bioinformatickych nastrojov
sliziacich na analyzy a komparativne hodnotenia znamych sekvencii nukleovych
kyselin jednotlivych organizmov a navrhy prajmerov potrebnych k molekularnemu

vyhodnocovaniu tychto sekvencii.
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