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10

A TG AT C GG C T

20

G G CTG C C G C A
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CCAT CACG AT

80

CG CACAC CG C
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G T ACAGG TG G
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T CG CG C CCG C
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AA TA AT G AT
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T T T CAG CGG A
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CG ACAG CT CG
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G ATG CAG C AG
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AT CAT CC G CA
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T C CG G AACGG
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CG G TGG CGGC
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AT CACG CAC T
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T CCAG T T CG A

230

T CGGGG CAAC

240
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T CT T T CAGGG
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CAAAG CG AAT
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AAACAG CACG
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C T CAC T T C CG

290

CG CG CAG CG C

300

C

AG CG CGG T T
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T CG CG CAG AT

320

G CAG C T G AT C

330

AC CCGGG C T C

340

AG AC CGG TA A

350

AC AG ACGG CT

360

AT CG T T AT GG
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C CCAG C TG CG

380

CGG C AT CG CC
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CG GG CT AACA

400

ACA T ACAG G T

410

G G CG ACCA T C

420

AAT CACGG T C
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G GGG CGGC CG
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G AT CACGG CT
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C T T C CGG A
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T AGG CG CT CA
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G CAGGG T AAC

480

G G CAT C CACA

490

A T CAC CAG C A

500

T AT G T AT AT C
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T C CT T CT T AA
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AG T T AA ACAA
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A AT T AT T T CT
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AG AGGGA AAC

550

C G T TG T G G T C

560

T CC CT A T AG T

570

G AG T CG T AT T

580

A AT T T CG CG G

590

G AT CG AG AT C

600

CT G C AT T A AT

610

G AA T CG GCCA

620

A CG CG CG GGG

630

AG AGG C GG T T

640

T G CG T AT T GG

650

G CG C T CT T CC

660

G C T T CC T CG C

670

T CAC T G AC T C

680

G C T G CG C T CG

690

G T CG T T CGG C

700

T G CGG CG AG C

710

GG T AT C AG C T

720

CA C T C AAA GG

730

C GG T AA T ACG

740

GG T

TA T C CA C

750

AG AA T CA GGG

760

G AT AA CG CA G

770

G AAA G AA C AT

780

G T G AG C AAAA

790

GG CCAG C A A A

800

GG CCA GG A CC

810

G T A A A A GG CC

820

G C G TT G C T GG

830

CG T T T T CC AT

840

A GG C TC C CG C

850

CC CC CC T G A C

860

G A G C A T C A CA

870

A A A A T

GATAGCGTAATGATCGGCTGGCTGCCGCATTTCATGCTGGTTTCCCAACGAAAATAACCGCTCACGGTGCCATCACGATCGCACACCGCAAAATCGGCGG

TACAGGTGGTCGCGCCCGCCGCCAGCACATCGCTGCGCCAATAATGATCTTTCAGCGGACGACAGCTCGGATGCAGCAGATCATCCGCATCCGGAACGGC

GGTGGCGGCATCACGCACTTCCAGTTCGATCGGGGCAACAATGCCGGCATCTTTCAGGGCAAAGCGAATAAACAGCACGCTCACTTCCGCGCGCAGCGCC

AGCGCGGTTTCGCGCAGATGCAGCTGATCACCCGGGCTCAGACCGGTAAACAGACGGCTATCGTTATGGCCCAGCTGCGCGGCATCGCCCGGGCTAACAA

CATACAGGTGGCGACCATCAATCACGGTCGGGGCGGCCGGATCACGGCTGGCTTCCGGATAGGCGCTCAGCAGGGTAACGGCATCCACAATCACCAGCAT

ATGTATATCTCCTTCTTAAAGTTAAACAAAATTATTTCTAGAGGGAAACCGTTGTGGTCTCCCTATAGTGAGTCGTATTAATTTCGCGGGATCGAGATCC

TGCATTAATGAATCGGCCAACGCGCGGGGAGAGGCGGTTTGCGTATTGGGCGCTCTTCCGCTTCCTCGCTCACTGACTCGCTGCGCTCGGTCGTTCGGCT

GCGGCGAGCGGTATCAGCTCACTCAAAGGCGGTAATACGGGTTATCCACAGAATCAGGGGATAACGCAGGAAAGAACATGTGAGCAAAAGGCCAGCAAAG

GCCAGGACCGTAAAAGGCCGCGTTGCTGGCGTTTTCCATAGGCTCCCGCCCCCCCTGACGAGCATCACAAAAAT



Opravdu ORF kóduje protein? 

• ORF kóduje protein, který je podobný jiţ 

dříve popsanému proteinu (prohledávání 

DATABÁZÍ pomocí ALIGNMENTU). 

 

• ORF má typický obsah GC nebo frekvenci 

kodonů. Srovnání s charakteristickými vlastnostmi 

známých genů ze stejného organismu. 

 

•  Před ORF se nachází typické RBS 

(ribosome-binding site) nebo promotor. 



Translační a transkripční signální sekvence 

TATA box 

Pribnowův box 

Promotor 

Shine-Dalgarnova 

sekvence  

Prokaryota 



Algoritmy a nástroje pro identifikaci genů 

• Predikce  genů na základě sekvenční 

homologie – vyhledávání v databázích 

pomocí algoritmů. 

• Predikce genů ab initio – predikce na 

základě statistických parametrů DNA 

sekvence. 

• Většina běţně pouţívaných metod 

kombinuje oba dva přístupy. 



Prokaryota 

ATG………………TAA 

Bez intronů 

SEKVENČNÍ HOMOLOGIE 

IDENTIFIKOVANÉ GENY VYUŢITY 

PRO „TRÉNOVÁNÍ“ STATISTICKÉ 

METODY 

ANALÝZA ZBÝVAJÍCÍCH 

ČÁSTÍ GENOMU 



• Kaţdý program má výhody a nevýhody – 

rozumné pouţít více predikčních nástrojů. 

    GeneMark 

 GlimmerM  

 GRAIL 

 GenScan 

 Fgenes 

 

  

Algoritmy a nástroje pro identifikaci genů 



GeneMark  

http://exon.gatech.edu/GeneMark 



Prokaryotické geny 

• Velmi jednoduchý přístup k predikci genů 

 Zjednodušení vede k chybám, ale jejich mnoţství je 

POMĚRNĚ MALÉ.  

 

• Chyby mohou vznikat při SEKVENCOVÁNÍ 

DNA. 

 Přidání/odstranění startovního a/nebo stop kodonu 

můţe vést ke ZKRÁCENÍ, PRODLOUŢENÍ nebo 

úplnému VYNECHÁNÍ genu.      



Predikce genů kódujících proteiny 

• Prokaryotické geny 
• Nepřerušované úseky DNA mezi startovním 

kodonem (ATG, GTG, TTG, CTG) a stop kodonem (TAA, 

TGA, TAG). 

 

• Eukaryotické geny  

• Přerušovány introny. Průměrná délka exonu je 50 

kodonů, některé jsou mnohem kratší. 

• Některé introny extrémně dlouhé, geny zabírají mbp 

v genomové DNA.  



Predikce eukaryotických genů je 

mnohem sloţitější neţ predikce 

genů prokaryotických a 

představuje STÁLE 

NEVYŘEŠENÝ problém! 



Eukaryotické geny  

Jednobuněčná eukaryota 

• Genomy jednobuněčných eukaryot se 
výrazně liší (frekvence intronů, jak velká část 
genomu je tvořená geny kódujícími proteiny). 
 

• Saccharomyces cerevisiae – 67% genomu je protein-
kódující, jen 4% obsahují introny. 

• Hlenky – průměrný gen obsahuje 3,7 intronu. 
 

• Pro některá jednobuněčná eukaryota 
(kvasinky) je moţné pouţít stejné postupy 
jako pro prokaryota.  



Translační a transkripční signální sekvence 

Eukaryota 

TATA box 

Hognessův box 
GC box GC box 

(gcc)gccRccAUGG  

Kozak sequence 

Sekvence Kozakové 

Promotor RNA-polymerasy II  



• Rozpoznání exonů/intronů 

 Identifikace míst sestřihu: GT na 5 konci, AG na 

3 konci. 

• Chyby při rozpoznávání exonů/intronů 

 Velké mnoţství chyb. Dlouhé introny – určeny jako 

intergenové úseky. Krátké intergenové useky – 

určeny jako introny.    

  

Eukaryotické geny  

Mnohobuněčná eukaryota 



Eukaryota 

Mnoho intronů, dlouhé intergenové úseky 

Ab initio STATISTICKÉ METODY 

IDENTIFIKOVANÉ EXONY 

SEKVENČNÍ HOMOLOGIE 


