Abstrakt

I pres aktivni vyvoj v poslednich letech ¢teni genomu organismi stéle patti mez-
i tézké problémy. S dostupnymi technologiemi nejsme schopni precist zadany
genom jako celek. Obvykly postup spociva v jeho rozbiti na velké mnozstvi
malych ¢asti, které dokazeme jednotlivé precist. Nasleduje bolestivy proces je-
jich opétovného skladani do podoby vysledného genomu.

Tato prace prezentuje algoritmus pro skladani genomu zalozeny na principu de
Bruijnovych grafii a porovnava jeho vysledky s jiz existujicimi feSenimi. Algorit-
mus se zaméruje na kratké useky genomu a vyuziva znalosti referencni sekvence.



