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Genetické mapovani — princip, genetické mapy, genetické markery, vazebné mapovani
Mapovaci populace, mapovani pomoci pylovych zrn

Asociacni mapovani, haplotyp, vazebna nerovnovaha, asocia¢ni mapovani u rostlin a Zivocich(
Genetické mapovani u ¢lovéka

Celogenomové sekvenovani — Sangerovo sekvenovani versus sekvenacni technologie nové
generace, sekvenacni technologie lllumina

Sekvenacni technologie tfeti generace — PacBio, ONT

Celogenomové sekvenovani klon po klonu — konstrukce fyzickych kontigovych map, MTP,
integrace fyzickych a genetickych map

Celogenomové shotgun sekvenovani, postup sestavovani sekvenci

Optické mapovani a jeho pouZiti

Fyzické mapovani pomoci metod 3C

Anotace sekvenci, projekt ENCODE

SNP — charakteristika, metody identifikace — resekvenovani cilovych oblasti

Metody pro genotypizaci SNP — minisekvenaéni metody

Metody pro genotypizaci SNP - metody zaloZzené na fluorogennich barvickach a HRM analyza

Metody pro genotypizaci SNP - vysokokapacitni platformy (Illumina Golden Gate Assay,
Infinium HD Assay, Axiom Array) a jejich pouZiti

Genotyping by sequencing, platformy DArT-seq, RAD-seq

Analyza transkriptomu - vyuziti mikroarrayi, analyza dat

Analyza transkriptomu - profilovani exprese pomoci mikrokuli¢ek, RNA-seq
Funkcni genomika — metody primé genetiky

Funkéni genomika — metody reverzni genetiky — geneticky knock-in a knock-out, syntetické
nukledzy

Funkéni genomika — metody reverzni genetiky — RNA interference, floxing, metody
transgenoze

Funkéni genomika — identifikace regulacnich oblasti — analyza pfistupnosti chromatinu, ChIP-
seq, BS-seq

Funkéni genomika — identifikace funkénich interakci chromatinu

Klonovani genl - tradic¢ni a moderni pfistupy, pangenom



