Pokrok v oblasti technologii sekvenace DNA spolu se vznikem novych informatickych pristupti,
vedly ke vzniku novych mozZnosti na poli biologie. V této bakalarské praci se zaméruji na
informatické pristupy pouZivané v speciacni genomice,coz je védecky obor, ktery se soustiedi na
problematiku vzniku novych druhi. Predstavim statistické metody, které tyto pristupy vyuZzivaji.
Ctyfi konkrétni metody, o kterych pi$u, jsou Odhad maximalni vérohodnosti, Bayesovské modely,
Markovovské fetézce Monte Carlo a Iterativni pristup. PribliZim nékolik metod pouZivanych v
detekci mezidruhovych hybridi a ur€ovani jak nedavného tak historického mezidruhového
genového toku. Tyto metody zahrnuji program NewHybrids, hybridni index, genomické a
prostorové kliny a metody zaloZené na koalescenc¢nich modelech. Tato prace vyzdvihuje
prospésnost propojeni aplikované matematiky a genomiky pri feSeni obecnych biologickych
problémt a speciace konkrétné.



