Analyza sekvenci HVI mtDNA

1) IS—studijni materialy—=mt_DNA.rar — soubory ve tvaru jpg, seq a phd
https://is.muni.cz/auth/dok/rfmgr.pl

|= 1 Chrormatogram File 117kE  MNe BB KE 60 % 7122017 11:3=
&)1 Obrazek ve formatu JPEG 526 kB Me S66 kB 8% 7122017 11:3¢
| | 1.phdl Souborl 1kBE Me 1kB 44 % 71122017 11:33
|| 1.seq Soubor SEQ) 1kB Me 1kB 4% 7122017 11:3=
|- 2 Chromatogram File S4 kB Me 185kB 72 % 7122017 11:33
&) 2 Obrazek ve formatu JPEG H0KE Me S81kB 8% 7.12.2017 11:3¢| =
|| 2.phdl Souborl 1kE Me 2kB 54 % 7122017 11:33
|| 2.5eq Soubor SEQ 1kBE MNe 1kB 31% 7122017 11:33
|= 2 Chrormatogram File S0KE  Me 181 kB 73 % 7122017 11:3=
&) 3 Obrazek ve formatu JPEG 637 kB Me 615kBE 6% 7122017 11:3¢
| | 3.phdl Souborl 1kBE Me 2kB 53 % 71122017 11:33
|| 3:seq Soubor SEQ) 1kB Me 1kB 35% 7122007 11:3F
| 4 Chromatogram File S1kB Me 181 kB 72 % 7122017 11:33
&) 4 Obrazek ve formatu JPEG 755 kB Me T89kE 5% 7122017 11:3¢€
|| 4.phdl Souborl 1kE Me 2kB 53% 7122017 11:33
|| 4.5eq Soubor SEQ 1kBE MNe 1kB 35% 7122017 11:33
|= 5 Chrormatogram File 53kE Me 180 kB 72 % 7122017 11:3=
&) 5 Obrazek ve formatu JPEG 518 kB Me 559kE 8% 7122017 11:3¢
|| 5phdl Souborl 1kBE Me 2kB 52% 71122017 11:33
|| 5seq Soubor SEQ) 1kB Me 1kB 29% 7122017 11:3=
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Analyza sekvenci HVI mtDNA

2) Stdhnout Chromas - http://technelysium.com.au/wp/
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3) V programu otevrit soubor v programu Chromas
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Analyza sekvenci HVI mtDNA

4) Reverzni produkt funkci ,,revers a complement ,, prepsat
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Analyza sekvenci HVI mtDNA

5) Ulozit jako FASTA
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6) Vlozit sekvence z jednotlivych amplifikaci do souboru ,,souhrn sekvenci.doc”

HVI/1, 165 pb
CCCAAAGCTAAGATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACC
CATCAACAACCGCTATGTATTTCGTACATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTG

HVI/2, 137 pb

TACATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCA
AAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCA

HVI/3, 146 pb,

CATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAA
CTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGT

HV1/4, 164 pb,

ACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGT
ACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGACCACCATCCTC



Analyza sekvenci HVI mtDNA

7) Vyznacit primery a poskladat fragmenty jednotlivych Usekll mtDNA za sebe

HVI/19
CRS1
AAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGGGTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTITCGTACATTACTGCCAGCCACCATGA
ATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTG Y
1
HVI/2,-137-pbq]
CRS1]
TACATTACTGCCAGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACCCAATCCACATCAAMACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAA
CTATCAY
1
Srovnaniveversea-forwardq]
HVI1/3,146-pb, ]
CRS-
CATAAAAACCCAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCCTCAACTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAG GATACCAACAAACCTA
CCCACCCTTAACAGTY
1
HVI/4,-164-pb,
CRS59]
ACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAACCTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAGTCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCC
CCCTCAGATAGGGGTCCCTIGACCACCATCCTCY
1



Analyza sekvenci HVI mtDNA

8) Zvyraznit rozdily oproti rCRS

CCCAAAGCTAAGATTCTAATTTAAACTATTCTCTGTTCTTTCATGGGGAAGCAGATTTGG
GTACCACCCAAGTATTGACTCACCCATCAACAACCGCTATGTATTTCGTACATTACTGCC
AGCCACCATGAATATTGTACGGTACCATAAATACTTGACCACCTGTAGTACATAAAAACC
CAATCCACATCAAAACCCCCTCCCCATGCTTACAAGCAAGTACAGCAATCAACCTTCAA
CTATCACACATCAACTGCAACTCCAAAGCCACCCCTCACCCACTAGGATACCAACAAAC
CTACCCACCCTTAACAGTACATAGTACATAAAGCCATTTACCGTACATAGCACATTACAG
TCAAATCCCTTCTCGTCCCCATGGATGACCCCCCTCAGATAGGGGTCCCTTGACCACCAT
CCT



Analyza sekvenci HVI mtDNA

9) Vlozit sekvenci do
aplikace mitomaster
(https://www.mitomap.
org/foswiki/bin/view/M
ITOMASTER/WebHome)
a urcit haploskupinu
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MITOMASTER You are here: FoswikiMTOMASTER WebWebHome (02 May 2017, MarisLott)
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Step 1

Fasta file use this for sequences in a file of fasta format.

Step 2
Option 1 Select file

Copy-paste paste sequences in fasta format.

Option 2

CCCAMAGCTAAGAT TCTAATTTARACTAT TCTCTGTTCTTTCATGEEGAAGCAG

Mitomaster uses HaploGrep2 with Phylotree 17 for haplogroup determination.
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Protokol aDNA cviceni

1) Uvod (200 slov)

2) Material (200 slov)

3) Metody (300 slov + tabulky)
4) Vysledky a zaveér (200 slov)



Protokol aDNA cviceni
1) Uvod (200 slov), co je:

* mtDNA

* HV1

* Haploskupina
* Cile prace



Protokol aDNA cviceni
2) Material (200 slov):

e Zdroj tkané

* Popis zachovalosti kostry
* Popis zachovalosti vzorku
* Fotografie vzorku



Protokol aDNA cviceni

3) Metody (300 slov + tabulky)

* Odbér a ocisténi vzorku

* |zolace

* Amplifikace + tabulka s rozpisem konkrétni reakcni smési
* Pfiprava na sekvenaci



Protokol aDNA cviceni

4) Vysledky a zavéer (200 slov)
* Fotografie gelu z ELFO
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Protokol aDNA cviceni
4) Vysledky a zaver:
Obrazky elektroforetogramu

%g‘_ " User name: Kristyna PiZova
SEQme Sample name: 9
* SEQ & QPCR
COMPANY

TA T CACOCAT CAACAAQCGCTATGTAT TTCGTACAT TACT GCCAGCCATCAT GAATAT T GTACGGTACCATAAAT ACT T GACCACCTGAG A
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Protokol aDNA cviceni
4) Zaver
* Zhodnotit uspésnost reakce, vysveétlit selhani reakce
 Urcit haploskupinu
* Popsat haploskupinu

e Zasadit do historického kontextu

TERMIN ODEVZDANI PROTOKOLU JE 7.1. 2018 NA
BRZOBOHATA@SCI.MUNI.CZ



