Abstrakt

Detailni znalost genetické informace studovaného organismu je sté¢zejni pro mnoha odvétvi
moderniho vyzkumu. Soucasné sekvenacni technologie neumoziiuji piecist celou molekulu
DNA vcelku, proto jsou ziskdvany pouze tseky genomové sekvence, které samotné nejsou
dostatecné informativni. Cilem genomicko-bioinformatického pfistupu je slozit tyto useky do
puvodni genomové sekvence — genomové assembly. Jedna se o narocny proces, ke kterému je
potieba vykonna pocitacova infrastruktura, specializované softwary a expertni personal.
Existuje cela fada softwarti (assemblertt), jejichz cilem je zrekonstruovat piivodni genetickou
informaci daného organismu, které se 1isi ve velikosti sklddané¢ho genomu a druhu organismu.
Vysledna kvalita genomové assembly je zavisla na typu assembleru a nastaveni jeho parametru.
Je tedy vhodné vytvotit n€kolik assembly a jejich kvalitu nasledné¢ vyhodnotit na zaklade
technickych a biologickych metrik. Tato prace popisuje zékladni metody masivné paralelniho
sekvenovani, dale se zabyva algoritmy skladani genomovych assembly a popisuje metriky,
pomoci kterych se vyhodnocuje kvalita vyslednych genomovych assembly. Prakticka ¢ast je
zaméfena na tvorbu assembly ptaci motolice Trichobilharzia szidati pomoci dvou programi a

nasledné zhodnoceni kvality obou assembly.



