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Tab. Ukázka variability genomu (nukleotidy: C – cytozin, G – guanin, T – thymin,  

A – adenin). Variabilní místa vyznačena barevně.  

Při genetické analýze RADseq byla extrahována DNA z listů rostlinných vzorků a sekvenovány 

pouze malé části genomu. Genom je s pomocí enzymů „nastříhán“ na úseky určité délky, 

které jsou pak multiplikovány metodou PCR a sekvenovány NGS (Next Generation 

Sequencing). Pomocí bioinformatických algoritmů byly seřazeny homologní sekvence, 

identifikována místa s výskytem variability na úrovni jednotlivých bází – SNPs (Single 

Nucleotid Polymorphisms) a určen genotyp jednotlivých vzorků v tisících lokusů SNP. 

 


