
Polymorfismus a heterozygotnost

<PNUC> = [c - n (m – k)] / jc

<HNUC> = (nc - ∑ ci
2) / jc (n – 1)

n = počet molekul vzorku – počet homologních molekul DNA

m = počet restrikčních míst, které se nachází alespoň u jedné molekuly ve vzorku

k = počet restrikčních míst, které nejsou alespoň u jedné molekuly ve vzorku štěpeny

j = počet nukleotidů v cílové sekvenci

i = číslo označující konkrétní restrikční místo …. hodnoty 1 až m

ci = počet molekul ve vzorku, které jsou štěpeny v restrikčním místě i

c = Σci – součet všech štěpených molekul na všech místech
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n – počet homologních molekul DNA

m – počet restrikčních míst, které se nachází alespoň u jedné molekuly ve vzorku

k – počet restrikčních míst, které nejsou alespoň u jedné molekuly ve vzorku štěpeny

j – počet nukleotidů v cílové sekvenci

i – číslo označující konkrétní restrikční místo

ci – počet molekul ve vzorku, které jsou štěpeny v restrikčním místě i

c – Σci – součet všech štěpených molekul na všech místech

Polymorfismus a heterozygotnost

n = 10

m = 23

k = 7

j = 6



n = 10

m = 23

k = 7

j = 6
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c1 = 2

c2 = 6

c3 = 1

c4 = 8

c5 = 1

c6 = 9

c7 = 7

c8-23 = 10

16

c = 19434 + 160

∑ci
2 = [22 + 62 +…..+ 16(102)] = 1836

<PNUC> = [c - n (m – k)] / jc = 194 – 10 (23 – 7) / 6 x 194 = 0,029

<HNUC> = (nc - ∑ ci
2) / jc (n – 1) = 0,01

2,9 % zkoumaných lokusů bylo polymorfních

1 % bylo heterozygotních
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