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GEN

Sekvence DNA (RNA), kterd kéduje genovy produkt: RNA nebo polypeptid

Strukturni geny
Geny pro RNA
Regulaéni geny

Geny jiné struktury

Pseudogeny
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STRUKTURA GENU
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GENY JINE STRUKTURY

Germline cenfiguration
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ZAKLADNI TERMINOLOGIE

ALELA

Konkrétni sekvence nukleové kyseliny lisici se v sekvenci nukleotid( od jiné alely téhoz genu

GENOTYP

soubor alel organismu

Homozygot x heterozygot

ALELICKE INTERAKCE

Dominance (recesivita) x kodominance x netplnd dominance
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MAPOVANI GENOMU
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KVALITATIVNI X KVANTITATIVNI ZNAK

Majorgeny Minorgeny
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KVALITATIVNI ZNAKY

Znak je ddan jednim nebo nékolika mdlo geny (majorgeny)
Dédi se mendelisticky: Autosomdlni x gonosomdalni dédi¢nost
Znaky maiji diskrétni, diskontinuitni charakter

GENOKOPIE — genetickd heterogenita a mikroheterogenita
Komplikace - PENETRANCE A EXPRESIVITA



KVANTITATIVNI ZNAK

Komplikované puUsobeni desitek az stovek
genU (minorgeny) pod vlivem faktord
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IDENTIFIKACE GENU

Experimentalni kfizeni (in vivo) — od fenotypu ke genotypu

Molekularni analyza (in vitro) — PCR, RT-PCR, uml¢ovdni gend, knock-out — od
genotypu k fenotypu

Pocitacova analyza (in silico)

OD GENOTYPU K FENOTYPU

Transkripce

A

DNA RNA [ranslace PROTEIN

v

Reverzni transkripce

< OD FENOTYPU KE GENOTYPU



MOLEKULARNI DISEKCE KOMPLEXNIHO ZNAKU

1. Fenotypizace

2. Genome-wide association study (GWAYS)
3. Analyza genové exprese: RNA, proteiny

4. Analyza drah (pathway analysis)



Disease Trait

FENOTYPIZACE

Population

Controls Cases Unselected sample

Pfesnd definice studovaného znaku/onemocnéni
Vytvoreni dvou skupin extrémnich genotypu: nemocni x zdravi

Predpoklad = rozlozeni je nendhodné = rozdilné genetické zalozeni znaku

Pozor FENOKOPIE



GENOME-WIDE ASSOCIATION STUDY

Princip: identifikace markerd ve vazbé k dosud nezndmym vyznamnym gendm

Markery: mikrosatelity, SNP
Postup: srovndni skupin extrémnich fenotypu
Vysledky: kandiddatni chromosomadalni oblasti

Dalsi postup: mapovdni oblasti, kandiddtni geny
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Published Genome-Wide Associations through 12/2009.
658 published GWA at p<5x10-8

NHGRI GWA Catalog
www.genome.gov/GWAStudies
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Published Genome-Wide Associations as of May 2018
p<5X10-8 for 17 trait categories

National Human Genome
Research Institute
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MOLEKULARNI DISEKCE KOMPLEXNIHO ZNAKU

|dentifikace kandiddatnich genu



