
Abstrakt

I přes aktivńı vývoj v posledńıch letech čteńı genomu organismů stále patř́ı mez-
i těžké problémy. S dostupnými technologiemi nejsme schopni přeč́ıst zadaný
genom jako celek. Obvyklý postup spoč́ıvá v jeho rozbit́ı na velké množstv́ı
malých část́ı, které dokážeme jednotlivě přeč́ıst. Následuje bolestivý proces je-
jich opětovného skládáńı do podoby výsledného genomu.

Tato práce prezentuje algoritmus pro skládáńı genomu založený na principu de
Bruijnových graf̊u a porovnává jeho výsledky s již existuj́ıćımi řešeńımi. Algorit-
mus se zaměřuje na krátké úseky genomu a využ́ıvá znalosti referenčńı sekvence.
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