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The main tool for the modern classification of organisms is molecular biology,
which, as one of the most dynamically developing disciplines, is poorly popularized
and is generally received with distrust by the public. Teaching it in school is very
difficult, and motivating students to take an interest in genetics is difficult. In some
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Uvod

Predstaveni modernich technologii, metod a poznatkii pri vyuce biologie
na strednich Skolach byva klicovou motivaci pro Zaky, ktefi uvaZuji o védecké
kariére. MoZnost ukazat ve zjednodusené formé a na praktickych piikladech metody
a nastroje, které jsou bézné uzivané ve védecké praxi ma potencial zatraktivnit
vyuku a podporit proces uceni. Propojeni s dalsSim dynamicky se rozvijejicim
oborem, jakym je informatika, ma za cil poukazat na vysokou miru mezipredmétové
provazanosti moderni védy. Je dileZzité, aby i Skolni prostiedi drZelo krok
s rozvijejicimi se obory a vychovavalo Kkriticky smyslejici lidi s Sirokym vSeobecnym
prehledem.

Vyuka klasifikace organismii a jeji zaklady v poznatcich genetiky Casto narazi
na vyzvu, jak ucinit toto téma pritazlivéjSim a snadnéji pochopitelnym pro studenty.
[ presto, Ze ma klicovy vyznam jako zaklad pro dalsi védecké poznani, miliZe byt
vnimdana vyuka klasifikace organismii jako malo ndzorna a obtiZné uchopitelna. Je
vSak dtlezité zdlraznit, Ze porozuméni Kklasifikaci organismi a genetickym
principim podporuje nejen samotné biologické studium, ale miiZe také vést
k hlubsimu pochopeni fungovani Zivota.

VdnesSni dobé je také nezbytné uznat dilezitost informatické gramotnosti
a schopnost prace s rliznymi informatickymi nastroji. Tyto dovednosti jsou zasadni
pro orientaci v modernim svété, kde technologie a digitalni prostiedi hraji stale vétsi
roli v kazdodennim Zivoté i védeckém vyzkumu. Ucitelé by méli proto aktivné hledat
zpusoby, jak propojit vyuku biologie s informatickymi nastroji, aby studenti ziskali
komplexni a relevantni znalosti pro soucasnou dobu. Takovy piistup miZe nejen
zlepSit zajem studentli o vyuku biologie, ale také jim poskytnout praktické
dovednosti, které budou mit uzitek i mimo Skolni prostiedi.

Cile prace

Tato prace si klade za cil uvést prehled dostupnych informaci o tomto tématu.
Praktickym cilem této prace je vytvorit didakticky materidl, ktery miliZe slouzit
k popularizaci tohoto tématu. Cilem je vytvoreni interaktivnich privodct, které je
mozné bez obtiZi zaradit do vyuky a predstavit sjejich pomoci védecké
bioinformatické nastroje a informatické nastroje vyuzitelné pro vyuku. Cilem téchto
materiall je propojit informatiku a biologii nejen ve vyuce, ale i v praktickém uziti
a priblizit studentiim védeckou praci. Toto priblizeni mize mit znacny vliv
na motivaci zaku k volbé budouci kariéry ve védeckych kruzich.

Tato prace je cilena predevsim pro vyuku zakid gymnazidlnich stiednich skol, a to
s prihlédnutim k faktu, Ze u téchto zaki mizZeme predpokladat postup na vysokou
Skolu a jejich dalsi vzdélavani v oborech dotykajicich se biologie. U Zak, ktefi maji
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v umyslu pokracovat vysokoskolskym vzdélanim ma nejvétsi smysl vzbudit zajem
ovédecké metody nebo u nich alesponn budovat povédomi o dynamicky se
rozvijejicim oboru klasifikace organismi. Diky rozsifeni povédomi jiZ na strednich
Skolach by bylo mozné ziskat vice studentt a budoucich védct do tohoto oboru.

Literarni Reserse

V prvni casti této bakalarské prace je provedena literarni reSerSe, zamérena
na systematicky priizkum odbornych c¢lankl tykajicich se modernich nastroji
pro klasifikaci organismt a dostupnych zdroji pro vyuku biologie a informatiky
na stiednich skolach. Cilem této literarni reSerSe je ziskat komplexni prehled
o soucasném stavu poznani v oblasti modernich nastroja pro klasifikaci organismf,
se zvlastnim diirazem na jejich vyuZitelnost ve vzdélavacim procesu.

Analyza Kurikularnich dokumentii a identifikace
tematickych souvislosti

DalSim dtlezitym prvkem bakalaiské prace je analyza Ramcového vzdélavaciho
programu (RVP) pro biologii a informatiku na stfednich skolach. Cilem této analyzy
je identifikovat Casti RVP, do kterych Ize integrovat moderni nastroje pro klasifikaci
organismu. Pro ucitelskou praxi je dulezité, aby téma bylo zarazovano do vyuky
vhodné, s ohledem na navaznost probiranych témat a dopliiovalo probiranou latku.
Tudiz je dullezité najit souvislosti v tématu této bakalaiské prace a kurikularnim
dokumentem pro vzdélavani. V tomto kroku je také nastinéna mozna spojitost, mezi
biologickymi a informatickymi nastroji a jejich zarazeni do vyuky.

Studium informatickych nastroji

Nasledujici ¢ast bakalarské prace se vénuje studiu modernich nastroji
bioinformatiky a jejich pouziti pri klasifikaci organismi. Nastifiuje jejich mozZné
vyuziti pti vyuce. Tato ¢ast je doplnéna o informatické nastroje vyuZzivané pti vyuce
a analyzuje moznosti jejich vyuziti pii vyuce tohoto tématu. Aktudlni vyvoj Skolstvi
smeéruje k vétsi digitalizaci a snaze rozvijet technologické dovednosti Zakl a tato
¢ast prace se na tuto zménu snaZzi reagovat.

Protokol CTAB

Pro zajisténi spolehlivych datovych zakladl pro dalsi analyzu je pouzit protokol
CTAB pro extrakci nukleovych kyselin z biologickych vzorkl. Tento postup je
aplikovan na vybrané vzorKky organismt, pro ziskani dat k naslednému pouziti
prianalyze. V kapitole diskuse je zhodnocena moZnost vyuziti této metody
ve Skolnim prostredi a jeji moZné nahrazeni.



Tvorba didaktickych materiala

Dalsi ¢ast bakalarské prace se zabyva tvorbou navodi pro vybrané informatické
nastroje predstavené v predchozich c¢astech. Dochazi kvytvoreni materidld
v podobé interaktivnich prezentaci - priivodcti, predstavuje tak navrh na zaclenéni
informatickych nastroji do vyukového procesu a nabizi moZné materidly
k primému vyuZiti. Tyto materidly nabizeji konkrétni postupy a ukazky, jak
se vyuzivaji informatické nastroje v biologickém vyzkumu a analyze dat. Jsou
navrzeny tak, aby byly snadno pochopitelné a pristupné pro studenty na rtiznych
urovnich studia. Diky nim mohou studenti 1épe porozumét praktickym aplikacim
biologickych koncepti a ziskat dlileZité dovednosti pro praci v modernim védeckém
prostredi. Navody pro védecké nastroje jsou doplnény o navody na nastroje které
se ve vyuce jiZ pouzivaji, davaji je do kontextu vyuky biologie a nastiniuji jejich
mozné vyuziti.
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1 Reserse

1.1 Klasifikace organismiu

Klasifikace organismti je zptisob, jakym Ize rozdélit organismy do skupin podle jejich
spolecnych vlastnosti a pribuzenskych vztaht. Véda, ktera vytvari klasifikaci
organismli se nazyva taxonomie a slouZi kvytvoreni prirozeného systému
organisml. UmoZziuje identifikovat a pojmenovat organismy podle jednotnych
pravidel a usnadnuje tak védeckou praci napri¢ obory. Nabizi postup, jak usporadat
a tridit informace o rtznych druzich organismu v zavislosti na jejich pribuznosti
a vzajemné shodnych nebo podobnych znacich. UmozZiiuje mimo jiné také studovat
a porozumét evoluc¢ni historii a vyvoji organismi. Klasifikace organismi se opira
orazné zdroje informaci, jako jsou morfologie, anatomie, fyziologie, ekologie,
genetika, molekularni biologie a dalsi. Klasifikace organismi se neustdle méni
a zdokonaluje podle novych poznatkii a metod, v poslednich letech se klasifikace
proménuje hlavné na zakladé poznatkli molekularni biologie. Anatomické
a morfologické znaky jiZ nejsou v procesu klasifikace nejvyznamnéjsi, rozhodujici je
podobnost urcitych usekl gent.

1.2 Vyznam taxonomie

Taxonomie nabizi mozZnost presného urc¢eni organismu a diky tomu je moZné popsat
jeho ekologii, etologii i genetické vlastnosti. Na zakladé toho je pak mozné
s organismem manipulovat, chranit jej a je také moZné organismus dale studovat,
opakovat pozorovani a pokusy. VSechny tyto procesy jsou diilezité nejen
pro biologii, ale také pro jeji praktické vyuziti v mediciné, zemédélstvi
a potravinarstvi. Hlavni snahou biologli je vytvoreni prirozeného systému, ktery
tvoii homofyletické linie organismi. Fylogenetické systémy jsou standardem
v mnoha oblastech biologie, zejména v evolu¢ni biologii, systematice a komparativni
genomice, protoZe poskytuji presnéjSi obraz rozmanitosti Zivota v souladu
s evoluéni teorif. Vykonné databaze umoziuji zpracovani obrovského mnozstvi dat,
jejichZ analyza byla v minulosti bez pomoci modernich technologii nemyslitelna.
Také interpretace vysledkti neni v moznostech jednotlivce, a proto ¢asto na vyvoji
urcité linie spolupracuje mnoho védeckych pracovist. (APG IV, 2016) Vysledky
vyuzivaji dal$i databaze, kde bézny uzivatel snadno najde uplnou historii vyvoje
urcitého taxonu. (Robert et al.,, 2013)

Zakladnim principem klasifikace organismi je hierarchické usporadani
do taxonomickych kategorii. Kazda kategorie je oznacCena jako taxon. Prehled
zakladnich taxonl: nejvyssi kategorii jsou domény, které mizeme délit na riSe,
kmeny, tridy, fady, celedi, rody, druhy. Podle ¢asto citované definice Ernsta Mayra
(Mayr, 1942) je druh skupina jedinct, ktefi se kiiZi nebo se mohou potencialné krizit
v prirozenych podminkach a jsou reprodukcné izolovani od jinych takovych skupin.
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Pro potreby vyuky na zakladnich a strednich Skolach je obvykle druh povaZovan
za nejmensi, zakladni taxon.

1.3 Molekularni metody

Pro studium nékterych biologickych procest se ukazuje nejpresnéjsi (a casto
jedinou mozZnou) metodou studium molekuldarni podstaty téchto procesi. Jsou
nezbytné pro identifikaci a analyzu genetickych informaci, pochopeni bunéc¢nych
mechanismi a zkoumani interakci mezi biomolekulami. Molekularni metody hraji
vyznamnou roli v mnoha odvétvich biologie, mediciny, zemédélstvi a dalsich. Pro
dnesni zpisob chapani evolucnich vztahl organizmil jsou molekularni metody
naprosto zasadni.

Izolace DNA

Pro praci s genetickou informaci obsaZenou v bunkach je nutné nejdriv tuto
informaci, DNA, izolovat. Jakékoliv kontaminanty mohou branit v dalSim
zpracovani. PoZzadovany stupen Cistoty je zavisly na vybrané metodé nasledného
zpracovani. Pro dalsi postup obsahujici polymerazovou retézovou reakci (PCR)
nesmi izolat obsahovat latky, které reaguji s nékterou ze sloZzek PCR reakce. DNA je
mozné izolovat pomoci roztokli které je nutné si pripravit. Je mozné ale vyuzit
i komerc¢né vyrabénych Kitl, které cely proces urychluji. Nevyhodou kit muiZe byt
vyS$si pofizovaci cena.

Jednotlivé kroky se u vétSiny metod izolace DNA shoduji. Podle poZzadované Cistoty
a mnoZzstvi izolatu je mozné nékteré kroky sloucit nebo zcela vynechat. Prvnim
krokem je vzdy rozruseni bunék, ze kterych je izolat pripravovan. Je nutné docilit
vyliti bunécného obsahu a homogenizaci s roztokem. Naslednym krokem
je odstranéni kontaminujicich latek vporadi RNA, Proteiny, Polysacharidy,
Polyfenoly. DalSim krokem je vysraZeni DNA a nasledné docisténi a promyvani
vysledné srazeniny. (VSUO, 2015) Poté miiZe byt vyuZito PCR, pokud je vyZadovano
navyseni mnozstvi.

Po provedené izolaci nasleduje kontrola kvality a kvantity izolované DNA. Dostupné
jsou tri metody kontroly: elekroforeticky, fluorometricky, spektrofotometricky.
(VSU0, 2015)

Polymerazova retézova reakce

Polymerazova retézova reakce (PCR) je Siroce pouzivana metoda ktera usnadnuje
dalsi zpracovani izolované DNA. Diky PCR je moZné pouZit velmi maly vzorek
izolované DNA a vytvorit miliony az biliony kopii, je pak snadnéjsi tento vzorek dale
vyuzit. PCR probihd po pridani DNA Polymerazy, dvou primerti a dNTP
(deoxyribonukleosidtrifosfat) do izolatu a vloZeni do termocykleru. (Bartova, 2014)
Samotna polymerazova retézova reakce probiha v nékolika krocich, prvnim je
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tepelna denaturace DNA, ktera obsahuje sekvenci, kterou je nutné namnozit. Timto
krokem se oddéli komplementarni vlakno. V dalsSim kroku se teplota snizi, a to
umozni nasednuti primerti na oba konce cilové sekvence DNA. Nasleduje kopirovani
cilové sekvence. V jednom cyklu dojde ke zdvojnasobeni poctu kopii. (Azimee, 2022)
Téchto cykli se radi vicero za sebou pro dostate¢né namnozent.

Gelova elektroforéza

Pro kontrolu mnoZstvi a kvality izolované DNA je moZné vyuZit gelovou
elektroforézu, ktera patfi k nejpouzivanéjSim metodadm. Principem metody je
pohyb zdporné nabitych molekul DNA v elektrickém poli smérem k anodé. Pomoci
gelové elektroforézy mizeme oddélovat molekuly DNA na zdkladé rozdilnych
velikosti, protoZe plati, Ze vét$i molekuly se v gelu pohybuji pomaleji. Elektroforéza
probiha v elektroforézové vané v gelovém médiu, nejcastéji agarosovém gelu, ktery
se rozpousti v pufru. Jednotlivé zkoumané vzorky se nanasi do pripravenych jamek
v gelu do fady. Pro odhad velikosti pozorovanych DNA fragmenti se do jedné jamky
gelu nanasi velikostni marker (DNA ladder). Pro zobrazeni vysledki elektroforézy
se pouziva barvivo a UV zareni. (Bartova, 2014)

Sekvenovani DNA

Pro precteniizolovaného vzorku DNA se vyuZziva sluzeb specializovanych laboratofi.
V téchto laboratorich dochazi kurceni potadi nukleotidi (adeninu, cytosinu,
guaninu a thyminu). (Paces, 2006) Z laboratore nasledné prichazi soubor dat, ktera
se daji zapsat ve formatu textu jako rada pismen (A pro adenin, C pro cytosin,
G pro guanin a T pro thymin).

1.4 DNA barcoding

Jednou ze zasadnich metod pro moderni klasifikaci organismi je DNA barcoding.
DNA barcoding je metoda, kterd umoznuje rozlisit rtizné druhy organismii pomoci
jedineCnych tusekii DNA. Tato metoda poskytuje standardizovany postup
pro identifikaci druhi, ktery mtiZe byt pouzit v rtiznych laboratorich a vyzkumnych
skupinach. Tato metoda je také ndkladové efektivni, a proto se pouziva k identifikaci
taxonomicky problematickych druhli, a tak pomdaha sjejich ochranou. DNA
barcoding se pouziva k identifikaci pro védu novych druh, které nelze urcit pomoci
tradi¢cnich taxonomickych metod. Nékteré druhy organismi je podle
morfologickych znakii velmi tézké presné urcit a spravné je podle pribuznosti
zaradit. Pro tyto organismy tak miiZe byt jednodussi pouZzit metodu DNA
barcodingu. Klicem je nalezeni usekli DNA, které se mezi jednotlivymi druhy
dostatecné lisi.(Mir et al., 2021)
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1.5 Bioinformatické nastroje

Pro zpracovani dat ziskanych molekularnimi metodami je nutné pouzivat
specializovany software, ktery umoziuje analyzu genetickych sekvenci, tvorbu
fylogenetickych stromft, identifikaci genli a mnoho dalSich ukoll spojenych
s molekularni biologii. Vybrané moznosti bioinformatickych nastroji s ohledem
vyuzitelnosti pro vyuku a praktické dostupnosti predstavuje tato kapitola.

Databaze

Pro studium Kklasifikace organism, nachazeni podobnosti v genetické informaci, je
nutné mit velmi obsahlou datovou zakladnu v podobé izolovanych sekvenci. Velmi
rozsifenou a volné pristupnou databazi je databaze GenBank, ktera obsahuje
nukleotidové sekvence. Databaze se také neustale rozsiruje o nové sekvence, v roce
2012 obsahovala sekvence pro 260 000 popsanych druhi. GenBank je vysledkem
spoluprace mezi Narodnim centrem pro biotechnologické informace (NCBI),
Evropskou laboratoii pro molekuldrni biologii (EMBL), Evropskym institutem
pro bioinformatiku (EBI) a japonskou DNA data bankou (DDBJ]). (Benson et al.,,
2012; Moss et al., 2005)

Nastroje pro praci s databazemi - BLAST

Databazi NCBI GenBank je mozné pouzivat diky nastrojim, které nam usnadni jeji
prohledavani a pristup.

Pro tuto praci jsem vybrala nejrozsifenéjsi nastroj BLAST neboli Basic Local
ALignment Search Tool. Pouziva se pro hledani podobnosti v riznych sekvencich
uloZenych v databazi a uzivatelem vloZenych sekvenci. BLAST je moZné vyuzit
i k tvorbé fylogenetickych stromt coZ napomaha zobrazit genetické vazby graficky
a usnadiiuje to studium pitibuznosti a predki jednotlivych druht. (Madden, 2013)
Jde o dilezity nastroj nejen pro moderni klasifikaci a pochopeni evoluce druht.

Pro potteby vyuky neni idealni prostiedi v anglickém jazyce. Stfedoskolsti studenti
by méli byt dostatecné jazykové vybaveni, aby to s dopomoci zvladli. Velkou
vyhodou pro pouZivani i potreby vyuky je, Ze se jedna se o online nastroj, pro ktery
neni nutné nic instalovat, staci mit pristup kinternetu. Navic pro praci existuji
navody at’ jiZ na samotné webové strance, tak napriklad video navody na platformé
YouTube, dohledané materialy nejsou dostupné v ceském jazyce.

Nastroje pro praci s databazemi - MEGA

DalSim nastrojem pro praci se sekvencemi je software MEGA. . Jedna se o software,
ktery je nutné nainstalovat do pocitace a nasledné je mozné v ném pracovat bud’
oddélené mimo internet na vlastnich sekvencich, anebo pfi pripojeni k internetu je
program schopny pracovat s databazi NCIB GenBank. Nastroj umi analyzovat
a porovnavat jak DNA sekvence, tak proteinové sekvence. Také umi vytvaret
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grafické fylogenetické stromy a prispiva tak ke studiu klasifikace a taxonomie
organismu. (Keklik, 2023; Vipan et al., 2009)

Pro vyuku ma tento nastroj nevyhodu pravé v nutné instalaci programu. Presto si
myslim, Ze pro pokrocilejsi studenty by mohl najit uplatnéni. Stejné jako u nastroje
BLAST je celé prostredi v anglic¢tiné a tato skutecnost miiZe znamenat omezeni.
Pro MEGA je mozZné také najit video navody na platformé YouTube. Dohledané
materialy nejsou v ceském jazyce.

1.6 Analyza kurikularnich dokumenti

Vyuka v ceské republice je decentralizovana a tidi se Ramcovym vzdélavacim
programem (RVP) ktery vydava Ministerstvo $kolstvi Ceské republiky. Podle tohoto
dokumentu pak jednotlivé $koly vypracuji vlastni $kolni vzdélavaci program (SVP).
Forma vyuky, Casova dotace, osnovy ipouzivani pomicek je tak ponechana
na rozhodnuti Skoly. Tato decentralizace prospiva spokojenosti zakl s vyukou.
Z vysledkt studie vyplyva, Ze vyuka probiha dobfte, ale je prostor pro zlepSeni vyuky
u jednotlivych podtémat. Tomuto by mohli dopomoci e-learningové interaktivni
materialy. (Mares$ et al., 2020) Decentralizace umoZiiuje ve vybranych Skolach
vyuku rozsirit o témata molekularni biologie a klasifikace organismt. I ze studie
zroku 2015, ktera se zabyvala vyukou na drovni gymnazii vyplyva, Ze zatrazeni
témat molekularni biologie je vramci rliznych Skolnich vzdélavacich programt
riizné. Casto navic byva tato vyuka zatazovana do prvnich ro¢nikii a nasledné
prohlubovana v ro¢niku tfetim nebo ¢tvrtém. V nékterych skolach dokonce nebyla
témata molekularni biologie zarazena viibec. Naopak v jinych Skolach jsou témata
molekularni biologie soucasti volitelnych seminari. (Ja¢ a JansStova, 2015) Lze tedy
odvodit, ze aktualni postup pro Kklasifikaci organizma vychazejici z poznatki
molekularni biologie nebyva zaiazovan do viech SVP a vénuji se mu spi$e v ramci
volitelnych predméti.

Tato ¢ast vychazi z aktudlniho Ramcového vzdélavaciho programu pro gymnazia
(RVP G*) s ucinnosti od 1.zari 2022, podle kterého nasledné jednotlivé Skoly tvori
vlastni Skolni vzdélavaci program.

Biologie

Biologii najdeme v RVP G* v kapitole 5.3 Clovék a ptiroda.
Presné znéni ¢asti této kapitoly, ktera se dotyka tématu této bakalarskeé prace:

+GENETIKA
Ocekdvané vystupy
Zdk
e vyuZivd znalosti o genetickych zdkonitostech pro pochopeni rozmanitosti
organismi
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e analyzuje moZnosti vyuZiti znalosti z oblasti genetiky v béZném Zivoté

e molekuldrni a bunécné zdklady dédicnosti

e dédicnost a promeénlivost

e genetika clovéka

e genetika populaci® (Ministerstvo Skolstvi, mlddeZe a télovychovy, 2022)

Pii probirani tohoto tématu je moZné zaradit i téma této bakalarské prace jako
doplnéni o praktickou ukazku a prohloubeni nabytych znalosti. Dale je moZné téma
této bakalarské prace zaradit do vyuky systému organismi pti okruzich: biologie
virt, biologie bakterif, biologie protist, biologie hub, biologie rostlin, biologie ZivocCichii.

V RVP pro stiredni odborné skoly mizZeme téma genetika u nékterych obori také
nalézt. Naptiklad u oborl tykajicich se zemédélstvi a lékarstvi. (Ministerstvo
Skolstvi, mladeZe a télovychovy, 2022)

Informatika

Informatiku nalezneme v RVP G* vkapitole 5.8 Informatika a informacni
a komunikacni technologie.

Informaticka ¢ast tématu probiraného v této bakalarské praci se da zaradit do vSech
vzdélavacich okruhii informatiky. Z okruhu DigitdIni technologie je moZné téma
zaradit v ramci uciva: digitdlni svét - digitdlni technologie a mozZnosti jejich vyuZiti
v praxi.

Z okruhu Zdroje a vyhleddvdni informaci, komunikace je mozné téma zaradit k ucivu:
informace - data a informace, relevance, vérohodnost informace, odbornd
terminologie, informacni zdroje, informacni procesy, informacni systémy a kucivu:
sdileni odbornych informaci - diskusni skupiny, elektronické konference, e-learning.

Z okruhu Zpracovdni a prezentace informaci je mozné téma zaradit k uc¢ivu: aplikacni
software pro prdci s informacemi - textové editory, tabulkové kalkulatory, grafické
editory, databdze, prezentacni software, multimedia, modelovdni a simulace, export
a import dat.

V RVP pro stiredni odborné skoly mlizeme ucivo dotykajici se tématu této bakalarské
prace u nékterych oborid také nalézt, jedna se o obory se zamérenim na praci
s informacnimi technologiemi. (Ministerstvo Skolstvi, mladeZe a télovychovy, 2022)

Klicové kompetence

Téma této bakalarské prace se navic dotyka tifi z celkovych Sesti klicovych
kompetenci stanovenych v RVP G* (Ministerstvo Skolstvi, mladeZe a télovychovy,
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2022) a to konkrétné kompetence kuceni, kompetence k feSeni problémi
a kompetence k podnikavosti.

74k se pri praci s timto tématem dostava k informacim odkud pochazi biologické
poznani o ptibuznosti druhti, coZ rozviji kompetenci u¢eni podle bodu: ,Zdk: ...
kriticky pristupuje ke zdrojiim informaci, informace tvorivé zpracovdvd a vyuZivd
pri svém studiu a praxi;“ (Ministerstvo Skolstvi, mladeZe a télovychovy, 2022)

Pii probirdni tohoto tématu se kompetence kieSeni problémi, pri dobrém
metodickém vedeni, mohou uplatnit ve vSech bodech stanovenych RVP G*:

Zdk:

— rozpoznd problém, objasni jeho podstatu, roz¢leni ho na cdsti;
vytvdri hypotézy, navrhuje postupné kroky, zvazuje vyuZiti riiznych postupt pri
reSeni problému nebo ovérovdni hypotézy;
— uplatriuje pri reseni problémil vhodné metody a drive ziskané védomosti
a dovednosti, kromé analytického a kritického mysleni vyuzivd i mysleni tvorivé
s pouZitim predstavivosti a intuice;
— kriticky interpretuje ziskané poznatky a zjisténi a ovéruje je, pro své tvrzeni
nachdzi argumenty a diikazy, formuluje a obhajuje podloZené zdvéry;
— je otevieny k vyuZiti riiznych postupt pri reSeni problému, nahliZi problém
Z riznych stran;
— zvaZuje mozZné klady a zdpory jednotlivych variant reseni, véetné posouzeni
jejich rizik a diisledkil.” (Ministerstvo Skolstvi, mladeZe a télovychovy, 2022)
Toto téma také nabizi presnéjsi predstavu o védecké praci a mize tudiz zakim
nabidnout informace nutné pro rozhodovani o kariérnim zaméreni, ¢imz rozviji
klicovou kompetenci k podnikavosti.

1.7 Informatické nastroje pro vyuku

MySlenkové mapy a diagramy

Myslenkové mapy nejsou pouhym nastrojem pro uceni, mohou slouzit k rozvoji
myslenek, usnadnéni jejich zaznamenavani a zpracovani. Tyto mapy jsou vyuZitelné
v mnoha riiznych situacich, kde je vyzadovano kognitivni asili. Poskytuji prostor
pro tvorivost, coZ podnécuje aktivitu mozku a pomaha mu lépe se zamérit na dané
téma. Béhem procesu tvorby myslenkovych map jedinec ¢asto premysli o tématech
v kontextu, coz zase podporuje zvySenou koncentraci a pozornost. (Simon, 2017)
MySlenkové mapy vedou cClovéka kaktivnimu ziskavani informaci a klicovani
informaci pomoci hesel, ikon a symbolli. (Rezapour-Nasrabad, 2019)

Techniky a nastroje pro vyrobu myslenkovych map mohou byt vyuZzity pri vyuce
Klasifikace organismi, taxonomického systému a genetické pribuznosti druh.
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Pomoci nastrojli je mozné vytvorit diagram se stromovou strukturu (kladogram)
napodobujici fylogeneticky strom. Myslenkové mapy nebo kladogramy je moZné
tvorit rucné, ale existuji i informatické nastroje, které maji mnoho vyhod.

Mezi nejvétsi vyhody patfi jednoduchost vkladani a tUpravy dat, moZnost
postupnych a dodate¢nych Uprav a postupného rozsifovani diagramu. Nastroje
nabizi rlizné moznosti pro vizualni tpravu vkladanych informaci, nabizi rtizné tvary,
barvy a také moZnost vloZeni obrazkl a ikon. Kreativita a personalizovatelnost
prispiva k procesu uceni a vizualni stranka usnadnuje zapamatovani informaci. Dalsi
dtlezitou vlastnosti byva snadné sdileni a pfenos diagramu mezi riznymi médii.
Obvykle je moZnost sdilet vytvoreny diagram pomoci odkazii nebo je moZné export
do formatu PDF, JPG, PNG... Je tedy pro uZivatele prijemné, Ze se mohou na diagram
podivat a pripojit se k jeho Upravam z jakéhokoliv zafrizeni s piistupem na internet.
To znamena, Ze vice lidi mlze pracovat na jedné mapé ve stejny Cas, coZ usnadiiuje
tymovou spolupraci a sdileni napadd, toho je mozZné vyuzit ve vyuce. Je mozné, aby
se kazdy zak zapojil do tvorby spole¢ného diagramu v redlném case.

Y4

V nasledujici ¢asti jsou predstaveny webové aplikace, které se specializuji na tvorbu
diagrami a myslenkovych map.

Coggle

Coggle je webova platforma umoziujici vytvareni diagraml v pi{jemném
intuitivnim prostredi. Velkou vyhodou je automatizace nékterych dprav, a proto je
prace s timto programem velmi rychld a prijemna. Nevyhodou miiZe byt nutnost
vytvoreni uzivatelského uctu. Pro Skolni prostredi je mozné, aby Zaci pouzili sviij
$kolni email. Uéty ale potiebuji heslo a celkova obsluha miiZe byt naro¢na. Vyhodou
uctu je na druhou stranu ukladani vytvorenych diagrami do cloudového uloziste,
a tudiz jsou dostupné po prihlaseni z jakéhokoliv zarizeni. Samotny tucet miiZe byt
pouZzivan zdarma v omezeném rezimu. Ten zahrnuje pouze 3 soukromé soubory
a mensi vybér grafické podoby vyslednych map. Verejnych souborii miize uzivatel
vytvorit nekonecné mnoho, ale jsou viditelné i ostatnim uZivateltim, coZ miiZe byt
povazovano za vyhodu i nevyhodu. Pro béZnou préci je dle mého nazoru dostacujici.
Placena verze programu neni omezena. Drobnou nevyhodou je hlavné pro mladsi
uzivatele prostiedi v anglickém jazyce. Pro Zaky to mizZe byt pouZito pro navazani
mezipredmétovych vazeb.

Vlastnici této stranky jsou z firmy Cogglelt Limited. (Coggle.it, 2024)

MindMup
MindMup je Coggle velmi podobny. Jde o online dostupny nastroj pro tvorbu
diagramd. UZivatelské prostiedi je opét pomérné privétivé, presto je méné intuitivni
a jednotlivé ukony clovék musi sloZitéji hledat. Po zauceni se v programu je tento
nastroj pomérné rychly a pro Skolni prostredi vhodny. Hotové diagramy se daji

18



snadno sdilet pomoci exportu nebo odkazu. Ukladani hotové prace je mozné bud’
do MindMup cloudu po dobu 6 mésicli anebo, je mozné mapu ukladat na vlastni
cloud Google Dive. Pro Skoly pracujici v prostfedi Google je tato moZnost velkou
vyhodou. Pokud neni moznost ukladani na vlastni Google Drive je nutné vytvoreni
uzivatelského UcCtu a poté se nabizi mozZnost ukladani primo do MindMup cloudu,
a to v zakladnim rezimu po omezenou dobu 6 mésicii. MindMup nabizi i moZnost
placeného clenstvi Gold pro které existuji vyhody. Gold ucet nabizi moZnost
spoluprace zvice zarizeni na jednom projektu, vétsi uloZisté, ukladani historie
zmén, neomezenou dobu uloZeni a dalsi. (MindMup, 2024)

Virtualni nasténky

Virtudlni nasténky je mozné vyuzit pti vyuce k vizudlnimu zpracovani a naslednému
ukladani informaci. Zaci se mohou zapojit do tvorby a diky tomu ziskaji vlastni
kontrolu nad vzdélavacim procesem a vétsi motivaci. Piikladem miize byt nastroj
Padlet. Padlet je webova platforma, ktera umoziuje uzivatelim vytvaret online
nasténky nebo digitalni tabule, na kterych mohou sdilet rtizné typy obsahu, véetné
textu, obrazkil, videi a odkazi. To umoziiuje jednodusSe vytvaret prezentace,
vyukové materidly a projekty a pri vyuce tak interaktivné vyuZzivat podporu
modernich technologii a zatraktivnit tak vyuku. Mezi vyhody, které Padlet nabizi,
patfi moznost spolupracovat na nasténkach s vice uzivateli. Pfi hodiné nebo domaci
pripravé je tak mozné, aby Zaci spolecné tvorili obsah a informace si vhodné utridili.
Je také mozné virtudlni nasténku graficky upravovat a prizptsobit, aby i vizualné
zaujala a vyhovovala. Velkou vyhodou je moznost sdileni nasténky, kazdy z zaki ma
diky tomu neomezeny pristup k nasténce z jakéhokoliv zarizeni, které ma pristup
kinternetu. Prace s Padletem je snadnd a intuitivni, coz ¢ini tuto platformu
popularni pro ucitele i Zaky. SluZzba je pristupna pres webovy prohliZe¢ a existuji
také mobilni aplikace pro vyuziti na rliznych zatizenich. (Padlet, 2020)
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2 Metodika

2.1 Izolace DNA

Pfi zpracovavani tématu bylo dtleZité projit celym procesem pro lepsi uchopeni
tématu. Proto jsem vprvni fazi sama vyzkouSela izolaci DNA v laboratofi.
Na doporuceni vedouciho prace jsem zvolila metodu CTAB (Doyle a Doyle, 1987)
(Aras a Cansaran-Duman, 2006). Izolovala jsem DNA z plodnic liSejniki, které jsem
nasbirala v Hradci Kralové, kolem obce Hovorcovice a v okoli Nymburka. Tyto
lokality jsou pro mé dobre dostupnymi misty a konkrétni druhy byly vybrany
nahodné, pro pochopeni procesu nerozhodovaly.

Postup izolace byl nasledovny: Odebere se malé mnoZstvi (pribliZné na Spicku noZe)
materialu a pridd rozpoustédlo CTAB (hexadecyltrimethylamoniumbromid,
C19H42N.Br). Poté doslo k nadrceni materidlu a homogenizaci roztoku. Piida se 10 pl
B-merkaptoethanolu (C2H6SO) a poté se inkubuje na trepacce. Po pridani 500 pl
smési chloroformu (CHCl3) a isoamylalkoholu (CsH120) v poméru 24/1 se smés
centrifuguje. Smés se rozdéli na dvé faze. Horni, vodni fazi je moZné pipetou
piesunout. Nasledné se kvodni fazi ptidava 500 pl vychlazeného isopropanolu
(C3HgO). Poté se necha vzorek inkubovat na ledu. Vznika pelet, je nutné odebrat
supernatant a nasledné pelet procistovat 70% ethanolem (C2He0). Po promyti
peletu se ethanol odebere a pelet se necha proschnout. Poté se ptida 20 ul TE pufr
[ 10 mM TRIS - tris(hydroxymethyl)aminometan - (C4H11NO3) a 1 mM EDTA -
ethylendiaminotetraoctovoa kyselina - (C1oH16N20g) ].

Polymerazova retézova reakce

s

Pro PCR (Arup, 2002) se pouziji iseky nrITS (nuclear ribosomal internal transcribed
spacer) a mtSSU (mitochondrial small subunit ribosomal RNA). Jako primery
se pro useky ITS (White et al, 1989) pouziji oligonukleotidy ITS1F (5‘CTT
GGTCATTTAGAGGAAGTAA3) a ITS4 (5 TC CTCCGCTTATTGATATGC3"), pro mtSSU
primery mrSS Ul (5° AGCAGTGAGGAATATTGGTC3‘) and mrS SU3R (5°
ATGTGGCACGTCTATAGCCC3) (Zoller et al., 1999)

Pouzité chemikalie a pristroje

PouZité chemikalie Vyrobce

Zdsobni CTAB roztok

1% polyvinylpyrrolidone (CsHoNO) Merck KGaA, Cina

1.4 M NaCl Cavrl Roth GmbH & Co. KG,
Némecko

100 mM Tris-HCI (C4H11NO3) Lachner, s.r.o., Ceska republika

2% cetyl trimethylammonium bromide Carl Roth GmbH & Co. KG,

(C19H42BrN) Némecko
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20 mM EDTA (C10H14N2Na20s.2H20) Lachner, s.r.o., Ceska republika

70% ethanol (C2H60) PENTA s.r.0., Ceska republika
Carl Roth GmbH & Co. KG
A g gel - A Standard ROTI ’
garozovy gel - Agarose Standar Némecko
Forward primer ITS1F (CTT GGT CAT TTA
GAG GAAGTAA) BioTech Hradec Kralové, Ceska
Reverse primer ITS4R (TCC TCC GCT TAT TGA Republika
TAT GC)
Carl Roth GmbH & Co. KG,
Chloroform (CHCIs) %r ot b ©
Némecko
Invitrogen SYBR Safe DNA Gel Stain Thermo Fisher Scientific, USA
Invit Trackl Loadi
nvitrogen Tracklt Cyan/Orange Loading Thermo Fisher Scientific, Litva
Buffer
Carl Roth GmbH & Co. KG
| lalkohol (CsH120 ’
soamylalkohol (CsH120) Némecko
Isopropanol (C3HgO) PENTA s.r.o., Ceska republika
PCR Ultra H20 Top-Bio s.r.o., Ceska republika
PPP Master Mix Top-Bio s.r.o., Ceska republika
TAE Puffer ROTIPHORESE Carl Roth "GmbH & Co. “KG,
Némecko
TE pufr - Elution Buffer NE: 5 mM Tris/HCl, MACHEREY-NAGEL GmbH & Co.
pH 8.5 KG, Némecko
-merkaptoethanol (C2HsSO) Carl Roth, Némecko

Tabulka 1- pouZité chemikdlie
Pristroje:

Centrifuga MiniSpin, Eppendorf AG, Némecko

Centrifuga MyFuge Mini Centrifuge, MyFuge, Cina

DNA/RNA UV-dekontaminac¢ni box UVC/T-AR, Biosan, Litva

Horizontalni vana pro elektroforézu multiSUB Choice Horizontal Electrophoresis
System, Cleaver Scientific Ltd, Velka Britanie

Inkubovana tiepacka TS-100, Biosan, Litva

PCR Termocycler TProfessional TRIO 48, Biometra GmbH, Némecko

Trepacka ZX4 Advanced IR Vortex Mixer, Velp Scientifica, Italie

UV lampa pro elektroforézu Maestrogen VU transilluminator, Maestrogen, Taiwan
Zdroj napéti pro gelovou elektroforézu Mini Pro 300 V, MINI-300, Major Science
Co.Ltd., Taiwan

Sekvenace vzorku

Izolované vzorky DNA byly k sekvenaci odeslany do Stfediska sekvenovani MBU
(Mikrobiologicky tstav AV CR, v. v. i.). Vysledky jsme obdrzZeli e-mailem.
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2.2 Materialy do vyuky - Pravodci

Pro tvorbu materidli jsem vyuzila program Canva. Jednd se o online graficky
software. Vyuzila jsem ho pro tvorbu animovanych prezentaci, které maji formu
privodci. Prostfedi Canva znam delSi ¢as, a proto jsem ho zvolila. Vyhodou
je intuitivni prace a inteligentni funkce, které jiné grafické editory nenabizi. Stejné
jako jednoducha moZnost sdileni. (Canva, 2024)

Pri praci jsem vychazela z vlastni zkuSenosti s tvorbou uloh v ramci pedagogickych
predméti.

Pro tvorbou navodi k pouZivani jednotlivych programil jsem cerpala znavodi
najejich vlastnich strankach. (Madden, 2013; MEGAX, 2024; Coggle.it, 2024;
MindMup, 2024)
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3 Vysledky

Poznatky o modernich metodach pro klasifikaci organizmi je mozné zaradit jako
nadstavbu pfi probirani témat molekularni biologie, pripadné p¥i probirani systému
zivé prirody jako vysvétleni vzniku klasifikace na zakladé prirozenych vztaht mezi
organismy. Dle mého nazoru je vhodné vysvétlit Zakiim, jak systém vznika pro jeho
jednodussi pochopeni a pftijeti. Zarazeni do konkrétniho ro¢niku bude odpovidat
konkrétnimu Skolnimu vzdélavacimu programu. Pro zlepSeni dostupnosti a zvySeni
povédomi o tomto tématu jsem v ramci své bakalarské prace vytvorila materialy,
které mohou slouZit pfimo pro probrani tématu, nebo jako inspirace pro ucitele,
ktef{ by toto téma radi zaradili a motivovali své zaky k védecké kariére.

Materidly jsou vytvorené v podobé priivodcl - interaktivnich prezentaci, které
je moZné sdilet velmi jednoduSe pomoci odkazu a které nevyZaduji pti prochazeni
piitomnosti ucitele. Je tedy mozné privodce prochazet spolecné, v pocitacové
uCebné nebo na tabletech, pripadné je zaklim poslat k samostatné praci v ramci
asynchronni vyuky. Materidly je mozné také pouZit pro aktivizaci pokrocilejsich
studentli, pokud koné¢i vhodinadch drive nez ostatni, pripadné pro studenty
zajimajici se o toto téma. Privodci jsou vytvoreni pro jednotlivé informatické
nastroje a je mozné je vyuZzit jednotlivé i vSechny naraz. Pri drobném uzptlisobeni
je mozné privodce také vyuzit i pti probirani jiného tématu.

Pied samotnym pouzitim privodcl v hodiné je vhodné Zaky s tématem seznamit.
Na zacatku nebo priibéhu pravodcti jsou vlozené slidy s dilezitymi pojmy, které
je nutné pro dalsi praci znat, usnadnuji tak pochopeni tématu.

3.1 BLAST

Privodce pro BLAST obsahuje Uvodni predstaveni a obsah. Nasleduje stranka
s pojmy, které je dobré pro praci s programem znat, a jejich vysvétleni. Mezi
zdkladni pojmy patii : sekvence, fylogeneticky strom a druh. Predpoklada se
alespon zakladni znalost téchto pojmit a kratka definice ma slouzit jako pripomenuti
a uptesnéni formulace, pripadné jako podklad pro komentar vyucujiciho.
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Pro praci f N\ N\ 2

S programem
je potreba
znat: @*
. J/ . J/ \_ J
Sekvence Fylogeneticky Druh
Poradi nukleotid v DNA strom Soubor populaci
nebo Znazoméani pribuznosti s jedinecnym vyvojovym
Poradi aminokyselin druhti a jejich evolucnich ptvodem a historii, tvofeny
v bilkoviné. vztaho. jedinci, ktefi se mezi sebou

mohou kfiZit.

Obrdzek 1 - Piivodce BLAST 3. strdnka - pojmy, zdroj: Kajinkovd, 2024

Dale priivodce obsahuje zakladni informace o ndastroji BLAST. V dalSim kroku
uz privodce navadi uzivatele k samotné praci v programu.

Jak pracovat?

Web BLAST

Budeme pracovat ve dvou oknech, v jednou si nechte pruvodce
a do druhého si otevrete webovou stranku, kliknutim na odkaz:

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

Obrdzek 2 - Priivodce BLAST 5. strdnka - samostatnd prdce, zdroj: Kajinkovd, 2024

Nasleduje predstaveni funkci na dvodni strance pomoci animovanych obrazci
a popiski. Hypoteticka situace poté uvadi uzivatele do samostatné prace. Tato
situace ma navodit zajem o probihajici proces analyzy dat.
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Po hodinach stravenych v laboratofi se
vam povedlo z neznameho vzorku
izolovat genetickou informaci

a dostatecné ji namnozit. Zaplatili jste si

jeji odeslani a osekvenovani

ve specializované laboratofi.

Obrdzek 3 - Pritvodce BLAST 11. strdnka - hypotetickd situace, zdroj: Kajinkovd, 2024

Poté je uzivateli predloZena sekvence, a po jejim zkopirovani miZe uzivatel
s podporou privodce projit jejim zpracovanim. Nasleduje vysvétleni vysledku
hledani opét pomoci animovanych prvki a popiski. Diky tomu mtize uzivatel sam
prozkoumat jaké informace databaze obsahuje.

Save Search Search Summary v © How to read this report? @ BLAST Help Videos *DBack to Traditional Results Page

Job Title Nucleotide Sequence Filter Results
RID XMEWVRXBO1N Search expires on 02-25 23:38 pm Download All v -
i J 20 will
Program BLASTN® Citation v Organism only top 20 will appear 7\ exclude
Type common name, binomial, taxid or group name ‘
Datab nt  See details v i otk
<+ Add organism
Query ID Icl|Query_106821
Description None Percent Identity E value Query Coverage

Molecule type  dna
Query Length 408

| Jel |
KX [ -

Other reports Distance tree of results MSA viewer @

Graphic Summary Alignments Taxon( Zde najdeme védecke

jméno druhu, ktery

¥ Show | 100 Vv (2]

select all 100 sequences selected Bank aphics Distance tree of results ~ MSA Viewer

Sequences producing significant alignments

zkoumame.

Max Total Query E Per. Acc.

Heeoipson SceptifeBame | ore |Score |Cover |value | Ident |Len | Accession

el Sk Sl ol
Lecidea hoganii isolate LEhog small subunit ribosomal RNA gene, partial sequence; mitochondial Lecideahionsni 752 752 99% 00 100.00% 757 KR0556561
Lecidea soredioatrobrunnea voucher KTUB no. 84 small subunit rib | RNA gene._partial sequen: mitocho... Lecideéasoredioa 743 743 98% 00 100.00% 780 MZ045609.1
Lecidea atrobrunnea voucher LE A060414 small subunit ribosomal RNA gene,_partial sequence: mitochondrial  LecideaBtrobrun.. 741 741 99% 0.0  9951% 753 GUO74504 1
Lecidea sp. Tuerk 43427 voucher Herbarium Tuerk 43427 small subunit ribosomal RNA gene, partial sequence. ... Lecidea sp.Tuer. M 741 99% 0.0 99.561% 794 GU074502.1
Lecidea promiscens voucher UR00201 small subunit ribosomal RNA gene. partial sequence ial Lecideapromisc.. 736 736 99% 0.0 99.50% 759 MK684709 1

Obrdzek 4 - Priivodce BLAST 23. strdnka - vysvétleni vysledkil, zdroj: Kajinkovd, 2024

V dal$im kroku je vysvétleno, jak se v programu tvoii fylogeneticky strom stejnym
zplisobem. Nasleduje vysvétleni vysledku a bonusové otazky, které mohou slouzit
k zastaveni a rozvijet diskusi, pokud je priivodce vyuZit ve vyucovani. Bonusové
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otazky mohou slouZit také jako ukol pro rychlejsi studenty, nebo jako dobrovolny

domaci ukol.

This tree was produced using BLAST pairwise alignments. more.

Vysledkem je nam fylogeneticky strom.

Reset Tree
i - z -
BLASTRID XP5U475A013 Query ID KROSS5656.1 Ukazuje miru pfibuznosti danych druhu.
Tree method Max Seq Difference Sequence Label
Fast Minimum Evolution v | & 0.75 v Taxonomic Name (if av v | 4
@ e vl - s wellad 82 N
. ‘ BONUS: 4
® Lecidea sp. Tuerk 4342 | : i -
T Znate pojmy monofyleticky,
SLecidea sp. 2 UR-2019 | e @
. polyfyleticky a
s - parafyleticky taxon?
@ Lecidea lapicida g
9
e
o Lecidea sp. UCRI
9 Lecidea promiscens

°

°

°

9 Lecidea sp. 1 UR-2019

# Lecidea hoganii
°

9 Lecidea hoganii

Obrdzek 5 - Priivodce BLAST 31. strdnka - fylogen. strom, zdroj: Kajinkovd, 2024

Dale je uZivateli umoZnéno si cely proces samostatné zopakovat snovymi
sekvencemi. Slouzi k tomu navodné ukoly a otazKky. UZivatel se miize v privodci
vracet a vyuzit jeho podpory.

Ze zadanych sekvenci

g []
VkaouseJte » zkuste urcit o ktery druh se jedna
Si nésrr‘Oj * vyhledejte blizké pfibuzné
BLAST. » vytvorte fylogeneticky strom

Obrdzek 6 - Priivodce BLAST 33. strdnka - tikoly a otdzky, zdroj: Kajinkovd, 2024
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Zavérem privodce je prostor pro zopakovani a ukotveni pouzivanych pojmi.

K tomu slouzi ndvodna stranka a stranka s moznym resenim.

o
<

Jaké da]éi pOme Nukleotid
vas mohly DNA
napadnout? .

Transkripce
Algoritmus Translace

. Databaze

Pristupové
cislo

Obrdzek 7 - Priivodce BLAST 36. strdnka - dalsi pojmy, zdroj: Kajinkovd, 2024
Posledni stranka je vénovana pouzitym zdrojim.

Cely priGvodce je mozné nalézt vplné (animované) verzi na odkazu:
https://www.canva.com/design/DAF9uWZhfgQ/Xj21m1UO0fUKmDuerdKEX1g/vie
w?utm content=DAF9uWZhfgQ&utm campaign=designshare&utm medium=link&
utm source=editor

3.2 MEGA 11

Privodce pro nastroj MEGA obsahuje uvodni predstaveni a obsah privodce.
Nasleduje stranka s pojmy, které je dobré pro praci s programem znat a jejich
vysvétleni. Dale je odkaz na staZeni programu pokud by uZivatel program nemél
nainstalovany. Pfi ivodu do samotné prace je uzivatel veden k spravnému uloZeni
sekvenci, které dostane v priivodci k dispozici. Privodce je prolozen otazkami, které
maji vést kseznameni sfasta formatem a podobou sekvenci. Spravné uloZeni
sekvenci je provedeno v poznamkovém bloku.
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Podivejte se na sekvence a zkuste odpovédét na otazky:

e Kolik sekvenci mame?

e Co znamenaji pismena C, T, A, G ?

e Co znamenaji slova na zacatku?

Obrazek 8 - Priivodce MEGA 12. strdanka — ndvodné otdzky, zdroj: Kajinkovd, 2024

= o x
Sekvence si potiebujeme &

B  sequencest .
Soubor  Upravit  Zobrazit

(V100727 VIR o e\ 1111 I o) 0 T L IGGGCTCCGGOCCCGCTCTTCACCCCGTGCGTACC TACTTTGTTGCTTTGGCGRGCCTCGGTTCCCCCGACGTCGGCCCGGEGAACCC

DA crisht PAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTG
Noviakoo PAGCACCGCTTGGTATTGGGCCTTCGTCCCCCGGACGTGCCCGAAAGTTAGTGGCGGTTCATTGGGACTTCGGGCGCAGTCGAAACTA
: ATACCCGCTGAACTTAAGCATATC
Oteviit < ¥it s
I omoci “uloZit jako”)
Ulofit crl=s A CCGGGGETTCGGCCCCGACTCTTCACCCTGTGCGTACCTACCTTTGTTGCTTTGGCGGECCTCGGETGCTCCCGACGCCGECCTRGGEG
K CTAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTG
Ulozit jako Crleshiftss CTCAAGCCTTGCTTGETATTGGGCCTTCGTCCCCCGGACGTGCCCGANAGTTAGTGGCGGTCCAGCCGGGGCTTCAAGCGTAGTAAAACAT
GTAGGGATACCCGCTGAACTTAAGCATATCAAT
Ulozit vie Ctri+Alt+S
Vzhled stranky B GG L6606t TcCGGCCCCGACTCTTCACCCTGTGCGTACCTACCTTTGTTGCTTTGGCGGACCTCGGTTAACCCCGACGCCGGCCCGGRGGLGAC
Tisk =P
Zavfit kartu tri+W
Zaviit okno Curles 612
TCCGTAGGTGASCCTGCGGAAGGATCATTAACGAGAGAGGGACTTCGCETCCCGERGRTTTG
Ukonéit SAAGGACCCCAAACTCTGTTCATCAGTGTAGTCTGAGCGTTAATTCAATATCTAAAACT

= = GCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTGCAACCCTCAAGCAG
T(AT((CG((TATGGAG(T(C((((TG(GG'ITTGC(AGTTAA((T(AGTI'T(IT(AAATGGTTGAC(T(GGAT(AGGTAGGGAT

>Lecidea lithophila_21883_ITS_513
CCTGCGGEAaGGaTCATTACCGAGAGGAGGACCTCGLGTCCCCGGEEEECTTCGGCCCCCACTCTTCACCCTGTGCGTACCCA
CAAACCCCGTCATCAGTGTCGTCTGAGGAGRAATCCAAtAACTAAAAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGTTCTGGCATCGA
GGtATTCCGAGGGGCATGCCTGTTCGAGCGTCATTGCAACCETCAAGCACCGLTTGGTaCTGEGLTTCGTCCGCAGGGGCE]
CCAACAgCcCCC

Ulozit jako typ: Viechny soubory

>Lecidea confluens_21911_ITS_602
GAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAACGAGAGAGGGGCTCCGCGCCCCGGGEE ACGCCGGCCTGGGGGCGAC
CCCGBGCTCGCGCGCGCCCGCCGRAGGCCCTTANCTCTGTTCATCTGTGTAGTCCGAGCGTCAAAACAATAACTAAAACT TTGCAGAATTCAGTGAATC
ATCGAATCTTTGAACGCACATTGCGCCCCCTGGTATTCCGGGGGGCATACCTGTTCGAGCGTCATTGCAACCCTCAAGCCTTY soubory a koncovku TCAAGCGTAGTAAAACATCGTC
CCGCTTACGAAGGCCCCGCTGTGECCAGCCAGCCAACCCCCAATCACTTCAATGGTTGACCTCGGATCAGGTAGGGATACCCE -

dopiSeme.

PFi ukladani zvolime vSechny

Obrazek 9 - Priivodce MEGA 13. strdnka - poskytnuté sekvence, zdroj: Kajinkovd, 2024
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Privodce prochazi jednotlivé kroky a spravné nastaveni pro nahrani uloZenych

sekvenci a jejich alignment. Po provedeni alignmentu uZivatel prechazi k samotné
tvorbé fylogenetického stromu.

M11: Alignment Explorer (sekvence fasts)

Edit Search  Alignment  Web

- a X
Sequencer Display  Help
(] Create New Hwe ril «0ODXBxa+aanr @28
InL Open » E
Open a Recently Used Filg [ >=91e"<

WE Tansiate/Untransiate

Genetic Code
everse Vyskakovaci okno
se pta, jestli

Ted se nam sekvence pouZijeme protein

srovnaly = stejné nukleotidy RCatiiC At
. Confirmatior Zvolime No.
(pismena) pod sebe. _
o . o Protein-coding nucleotide sequence data?
MiiZzeme se pustit do tvorby
fylogenetického stromu. V

zaloZce Data vybereme

Phylogenetic Analysis.

Selected genetic code: Standard

Obrdzek 10 - Priivodce MEGA 21. strdnka - alignment, zdroj: Kajinkovd, 2024

Pri zhotoveni fylogenetického stromu je uZivateli ukdzdna moZnost Upravy
rozloZeni.

A méame hotovo!

Vytvoril se nam fylogeneticky strom.

M11: Tree Explorer: (PhyloAnalysis.meg)
Fie  Sewch  Imoge  Seblier  View

BEO/YO|cEcHO

- o x
Compuie _ Coption _Help

Original Tree Bootsliap consensus Tres

. Leciea opicea 21882 75 606
Tady si
miZeme Lecideacontuers 21911175 €02
upravit

Lecidea lapicida 21885 TS 612

zobrazeni a
rozloZeni

Lecidea ptana 21871 ITS 595

stromu:

Lecidea fuscoatra 22156 TS 606

Lecidea ithophia 21883 ITS 513

FotSize 8

Scale Length 0.02

8L = 034390772

Obradzek 11 - Priivodce MEGA 24. strdnka - fylogen. strom, zdroj: Kajinkovd, 2024
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K upravé rozlozeni se take vztahuje nasledujici ukol.

Vytvorte jiné zobrazeni:

&
{g, «©
e, o _~ Lecidea lapicida 21862 ITS 608
g, & 0
2. 2 o _ //// e
iz, s o < "~ Lecidea confiuens 21911 ITS 602
g AT — —
\ N o il —
~ 7 < "~ Lecidea lapicida 21885 ITS 612
) < T~
/ ~— ~——
Q . T— \\7\\ __— Lecidea fuscoatra 22156 TS 606
Y ~ —~ e
&5 < T oo
%3\‘ % T " Lecidea thophila 21883 1TS 513
2 i, ~— idea ithophi s
e %5
ot [ % —
o 5 s, T~
o a 7s T Lecidea plana 21671 TS 595
& 3 72 . .
g
3
il
N
[
=1
@
2
3
8

Obrdzek 12- Priivodce MEGA 25. strdnka - jiné rozloZenti, zdroj: Kajinkovd, 2024

Zavérefna Cast vénovana procviceni navazuje na ukol srozloZenim otazkami
pro zamySleni a zpracovani novych informaci. Otazky mohou byt vyuzZity jako
hodnoceny vystup ze zadané aktivity, nebo jako téma k diskusi. Predpoklada se
kontrola vypracovani otazek vyucujicim.

Posledni stranka je vénovana pouzitym zdrojim.

Cely privodce je mozné nalézt vplné (animované) verzi na odkazu:
https://www.canva.com/design/DAF T7BPf0g/ZyawyEHc5i4p6Ni3Pus-
iw/view?utm content=DAF T7BPf0g&utm campaign=designshare&utm medium=
link&utm source=editor

3.3 Coggle.it

Priivodce pro nastroj coggle.it obsahuje ivodni predstaveni a obsah priivodce . Také
se vénuje zakladnim informacim o nastroji a jeho vyhodam i nevyhodam. Dalsi
pasaz se vénuje moznostem zaznamenavani informaci pomoci myslenkovych map.
Privadi uzivatele k samostatnému posouzeni vyhod a nevyhod tohoto zpisobu
a zvazeni pro ktery typ informaci je takové zaznamenavani vhodné. K tomuto ucelu
slouzi stranka s porovnanim dvou shodnych odstavci zaznamenanych rznym
zplsobem.
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pro nékoho prehlednéjsi nez

text diagram stromova struktura
~ | vétve iji
zobrazuje i sloZité téma [‘ vétv it SMMﬂ
= - = 7 - , [ vytvareni asociaci
vizuélni podoba je snadn&ji vyhody )
zapamatovatelna MySIen kove ma py
mlZe pomoci utfidit myslenky " " . . centralni téma je délené na
informace jsou hierarchicky diléi témata a ty jsou dale
usporadané délena

podporuje kreativitu

¢im je informace blize kofeni,
tim je dulezitéjsi

Myslenkové mapy predsavuji diagram se stromovou strukturou. Jde o grafické znazornéni informaci
a jejich vztahd. Jednotlivé vétve predstavuji spojitosti a vytvari asociace. Informace jsou hierarchicky
usporadané. Centralni téma je rozdéleno na diléi témata a ty jsou déle délena. Cim je informace blize
koreni, tim oznacuje vétsi celek. Mezi hlavni vyhody myslenkovych map mazeme uvést, Ze podporuji
kreativitu, zobrazuji i slozitéjsi téma a mohou byt snadnéji zapamatovatelné. Pro nékoho mohou byt
dokonce prehlednéjsi nez samotny text. Také mohou byt vyuzivany k usporadani myslenek.

Obrazek 13 - Priivodce Coggle.it 6. stranka — porovndni dat, zdroj: Kajinkovd, 2024

Po této strance nasleduje reflexe pomoci otazek na osobni zhodnoceni vyuzitelnosti
jednotlivych zptlisobli zaznamenavani. UZivatel je sezndmen s moZnosti vytvaret
mySlenkové mapy ru¢né i pomoci programu. V dalSim kroku je uZivatel navadén
na zahajeni samotné prace v programu.

Jak pracovat?

Budeme pracovat ve dvou oknech, v jednom si nechte privodce
a do druhého si otevirete webovou stranku kliknutim na odkaz
nebo na ikonu stranky:

https://coggle.it/

Obrdzek 14 - Priivodce Coggle.it 9. stranka — samostatnd prdce, zdroj: Kajinkovd, 2024

UZzivatel je proveden vytvorenim uctu a otevirenim prvniho diagramu. Nasledné jsou
mu ukazany zakladni funkce a vysvétlena orientace v programu. Dale je naveden
k samostatnému vyzkouseni riiznych funkci.
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Obrdzek 15 - Priivodce Coggle.it 15. strdnka - ukdzka funkci, zdroj: Kajinkovd, 2024

V posledni ¢asti uz se priivodce vénuje moZnosti vyuziti programu Coggle.it
pri vyuce biologie. Do priivodce je v této casti vloZena vzorové vyplnény diagram
systému zivocicht a také otazky a poznamky navadeéjici na samostatné vypracovani
diagramu pro pouziti pfi u¢eni aktudlné probirané latky.

Vzpomente si na posledni
skupinu organismu, o ktere

jste se ucili.

@ @ @ @

Vytvofte diagram, Respektujte taxony: Znate pojem Ukazuje takovy
ktery znazorni jak se fise, kmen, tfida, Fad, fylogeneticky diagram miru
dana skupina déli &eled, rod, druh. strom? pribuznosti?

a kam ktery

Zastupce spada.

Obrdzek 16 - Priivodce Coggle.it 18. stranka - zaddni prdce, zdroj: Kajinkovd, 2024

Posledni stranka je vénovana pouZzitym zdrojim.
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Cely priGvodce je mozné nalézt vplné (animované) verzi na odkazu:
https://www.canva.com/design/DAF94tw7xRU /b80oN]y2dmr9KcTTn40QvCg/vie
w?utm content=DAF94tw7xRU&utm campaign=designshare&utm medium=link&
utm source=editor

3.4 MindMup

Priivod pro nastroj coggle.it za¢ind uvadénim a obsahem priivodce. Dale podava
zakladni informace o aplikaci a rozebira jeji vyhody a nevyhody. Dalsi cast
se zaméfuje na metody zaznamendvani informaci pomoci myslenkovych map,
coz podnécuje uzivatele k samostatnému zhodnoceni vyhod a nevyhod této techniky
a k premysSleni o tom, pro jaky typ informaci je vhodna. Pro tento ucel
je prezentovana stranka s porovnanim dvou identickych odstavcil, které byly
zaznamenany raznymi metodami.

Po této Casti nasleduje reflexe, ktera se odehrava skrze otazky zamérené na osobni
zhodnoceni Uc¢innosti jednotlivych metod zaznamenavani.

Co pro vas bylo prehlednéjsi?

Vymyslite néjaké nevyhody pro oba zpusoby

zaznamenavani?

Pro ktere informace je vyhodnéjsi zapis textem a
pro které mapou?

Obrazek 17 - Priivodce MindMup 7. strdnka - zhodnocenti, zdroj: Kajinkovd, 2024

UZivatel je seznamen s moznosti vytvaret myslenkové mapy bud rucné, nebo
za pomoci programu. V dal$im kroku je proveden procesem zahajeni samotné prace
v aplikaci, je mu také vysvétleno, jak zvolit uloZiSté pro praci a vyhody jednotlivych
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moznosti. Poté jsou mu predvedeny zakladni funkce a vysvétlena orientace
v aplikaci. Nasledné je povzbuzen k samostatnému zkouseni rtiznych funkci.

( Upravovat zarovnani s
textu \ ‘
b = — PFidavat dcefinné a
£ sesterské buiiky
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Obrdzek 18 - Priivodce MindMup 14. strdnka - ukdzka funkci, zdroj: Kajinkovd, 2024

Vposledni ¢asti uz se prlivodce vénuje moznosti vyuziti programu Coggle.it
pti vyuce biologie. Do privodce je v této Casti vloZen vzorové vyplnény diagram
(zjednoduseny fylogeneticky strom) systému rostlin.

Diagramy
tvorené cogglem
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Obradzek 19 - Priivodce MindMup 16. stranka - fylogen. strom, zdroj: Kajinkovd, 2024
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Nasleduji otazky a poznamky navadéjici na samostatné vypracovani diagramu
pro pouziti pfi uceni aktudlné probirané latky. Posledni stranka je vénovana
pouzitym zdrojim.

Cely priivodce je mozné nalézt v plné (animované) verzi na odkazu:

https://www.canva.com/design/DAF-
eFZK8hg/KMT]7jvyUO0 ObTNDGVOQugig/view?utm content=DAF-
eFZK8hg&utm campaign=designshare&utm medium=Ilink&utm source=editor
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4 Diskuze

Diskuze v této bakalarské praci se zaméfuje na prinosy a vyzvy spojené
s pouzivanim predstavenych modernich nastroji pro klasifikaci organismi v rdmci
vyuky biologie a informatiky na stfednich Skolach.

Moderni nastroje pro klasifikaci organismi predstavuji zasadni pokrok ve védé, je
nezbytné, aby se jejich vyvoj promitl ve vyuce biologie a informatiky na strednich
Skolach. Vzhledem k dynamickému vyvoji technologii a oboru biologie je diilezité,
aby vzdélavaci systém reflektoval tyto novinky a poskytoval studentlim adekvatni
nastroje pro pochopeni a praktickou aplikaci konceptt klasifikace organismi.

Jednim z hlavnich pfinosti modernich informatickych nastroji je jejich schopnost
zlepSit interaktivitu ve vyuce. Softwarové aplikace a online platformy umoziuji
studentim zkoumat realna biologicka data a priblizit se tak védeckému zkoumani.
Tato interaktivita a blizkost pokrocilé védy podnécuje zdjem studenti o uceni,
posiluje jejich schopnost problémového reseni a umoziuje jim si osvojit dovednosti
potirebné pro praci v modernich védeckych prostiredich.

PrestoZe moderni nastroje prinaseji mnoho vyhod, existuji i urcité vyzvy spojené
s jejich implementaci ve vyuce biologie a informatiky na strednich Skolach.

Jednou z téchto vyzev je nedostatecna priprava pedagogl. Nékteii ucitelé mohou
mit omezenou znalost modernich technologii nebo nedostatecné dovednosti
v oblasti informatiky, coz muiZe brzdit efektivni vyuziti téchto nastroji ve vyuce.
Pro pedagogy miize byt také narocné sledovat dynamicky vyvoj biologického
poznani a nemusi proto pro né byt snadné do vyuky zaradit pokrocilejsi pohled na
klasifikaci organismid. Re$eni tohoto problému nabizi dal$i vzdélavani
pedagogickych pracovniki s Sirokou $kalou programi, kurzl a literatury. Kazdy
pedagogicky pracovnik ma podle Zadkona o pedagogickych pracovnicich (Zakon ¢.
563/2004 Sb. 2004), po ukonceni vysokosSkolského studia povinnost se dale
vzdélavat prohlubovat, obnovovat a doplnovat si svou kvalifikaci. Metody
predstavené v této bakalarské praci tak mohou predstavovat jednu z oblasti dalSiho
vzdélavani pedagogickych pracovnikii.

Dalsi vyzvou pro implementaci modernich metod je nutnost zajisténi dostatecného
technického vybaveni a piipojeni k internetu ve Skolach. Na nékterych skolach mtize
byt technicka vybavenost nedostatecna, coZ omezuje moznosti vyuziti modernich
nastroji v piimé vyuce. Vytvoirené materidly predpokladaji vyuziti v pocitacové
nebo prenosné pocitacové ucebné pripadné moznost, Ze Zaci maji pfi samostatné
praci technické vybaveni v domacim prostredi.

Pro informatické zpracovani pomoci modernich technologii je nutné zajiSténi
dostatecného mnozstvi vstupnich dat, pro praci s védeckymi nastroji jsou nutné
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sekvence. Mezi stfednimi $kolami v Ceské republice je nejspi$e malo $kol vlastnicich
pokrocilé laboratorni vybaveni. Dostatecné laboratorni vybaveni vcetné piistroji
i chemikalii je nutné pro izolaci DNA, ktera by byla tak kvalitni, aby bylo moZné
ji pripravit a odeslat k sekvenaci. Ve Skolnim prostredi je mozné vyuZit sekvence
volné dostupné v databazich. Proces samotné izolace DNA Ize provést jednoduseji
pomoci dostupnych metodik. Naptiklad na strankach CT EDU je piedstavend izolace
DNA z bananu pomoci chemikalii, které bézné najdeme doma. (CT EDU, 2024) Také
je mozné vyuzit virtudlnich laboratoii a izolaci DNA predstavit timto zpisobem.
Napftiklad na strankach Learn.Genetics lze najit postup i virtualni laboratof pro
izolaci DNA ale i elektroforézu a PCR. (Learn.genetics, 2024)

Pro hlub8i pochopeni tématu zaroven doporucuji kombinovat didakticky
material vytvoreny vramci této bakalaiské prace smateridlem od Krepelové
(Krepelova, 2024). Material rozsifuje téma o DNA barcoding, je vhodné didakticky
zpracovan a nabizi jak pracovni listy, tak zabavnou formou pojatou online tinikovou
hru. Zvlasté Unikova hra je skvélou motivacni aktivitou a téma probira velmi
do hloubky. Material 1ze vyhodné vyuzit jak na spolecnou praci, tak pro praci
samostatnou.

[ diky mnozstvi velmi péknych didaktickych materiali miiZe byt p¥i vyuce problém
Cas. Vyuka se musi drZet stanoveného casového rozsahu a neni tudiZz moZné
vméstnat velké mnozstvi, byt zajimavych, rozsirujicich témat. Tvorit materidly ma
i tak smysl. Kazdy vyucujici si pak miize vybrat kterym tématiim se bude vénovat
vice a nadané studenty miiZe smérovat pravé k rozsifujicim materiadlim presto, Ze
ve Skole nebudou probrany.

Moderni nastroje pro Kklasifikaci organisml ptinaseji mnoho zajimavych aspekti
do vyuky biologie a informatiky na stfednich Skolach. Nicméné je nezbytné resit
vyzvy spojené s jejich implementaci, jako je nedostatecna priprava pedagog,
nedostatecnd vybavenost Skol at uZ po technické tak laboratorni strance
avneposledni radé casova dotace jednotlivych predmétl. Efektivni integrace
modernich nastrojii do vzdélavaciho procesu vyZaduje komplexni pristup, ktery
zohlednuje potreby studentli i pedagogii, dostupnost technologii a zaroven dba
na interaktivitu a atraktivnost tématu.
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Zaver

Tato prace prinasi nejen pohled na problematiku vyuky Klasifikace organismi
na strednich Skolach, ale také ji propojuje s modernimi nastroji molekularni biologie
a bioinformatiky. Poskytuje komplexni ptehled dostupnych informaci, které mohou
slouzit jako zaklad pro zarazeni tématu do vyuky. Tato prace je tedy nejen
teoretickym prispévkem k diskusi o vyuce biologie a informatiky na stfednich
Skolach, ale také praktickym materidlem pro ucitele, kteri chtéji modernizovat svou
vyuku a propojit ji s aktudlnimi poznatky v oblasti molekularni biologie
a bioinformatiky. Jeji vysledky mohou vést ke kvalitnéjsi a efektivnéjsi vyuce
biologie, ktera bude 1épe pripravovat studenty pro soucasny védecky svét a jeho
VYZVYy.

Prace v tomto kontextu také analyzuje kurikularni dokumenty a hleda zakotveni
tohoto tématu v kontextu aktualnich sméri ve vzdélavani. Je moZné rici, Ze podpora
v Rdmcovych vzdélavacich programech byla tispésné nalezena a je tudiZ mozné bez
obtiZi toto téma zaradit do Skolnich vzdélavacich programt pro gymnéazia. V ramci
analyzy Ramcovych vzdélavacich programi pro gymndazia byly identifikovany
oblasti do kterych téma Kklasifikace organismli, molekularni biologie
a bioinformatickych nastroji spada. Identifikovany byly i klicové kompetence, které
mohou byt diky tomuto tématu rozvijeny.

Pfi studiu této problematiky byly také objeveny moZné prekazky pro uspésné
zarazeni molekuldrnich metod a bioinformatickych nastroji. Mezi tyto prekazky
patii nedostatecna priprava a znalosti uciteld, ktefi se s novym tématem pti svém
studiu jesSté nesetkali. Prekazku miZe predstavovat i nedostatecna technicka
vybavenost Skol. Uc¢itelé musi Celit i omezenému Casu, ktery musi vénovat probrani
zakladni latky a nemohou se tak vénovat velkému mnozstvi rozsirujicich a presto
zajimavych témat.

Vysledkem této bakalarské prace je také vytvoreni sady interaktivnich
elektronickych materiali, které maji potencial inspirovat i pfimo obohatit vyuku.
Tyto materialy predstavuji konkrétni aplikaci teoretickych poznatkd a propojuji
je s praktickymi dovednostmi v oblasti molekularni biologie a bioinformatiky, také
nabizeji inovativni a interaktivni zptisob, jak se ucit. Interaktivni materidly mohou
prinést novou dynamiku do vyuky a podporit aktivni zapojeni studentii, coz ma
pozitivni dopad na jejich ucebni vysledky a rozvoj kompetenci potiebnych pro
uspésné uplatnéni v modernim svété. Zarazeni tohoto tématu a pouziti vytvorenych
materidlii miiZze poskytnout podnét k rozhodovani studentli stiednich Skol o
vlastnim kariérnim zaméreni a motivovat je ke studiu biologickych a informatickych
disciplin.

Téma ziistava oteviené a nabizi prostor pro dalsi praci. MoZnosti rozsireni zahrnuji
dalsi studium bioinformatickych nastrojt a jejich aplikaci ve vyuce, stejné jako
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moZznosti vyuziti molekularnich metod pro pedagogické ucely. Také by bylo vhodné
pokracovat s jiz vytvorenymi materialy a testovat jejich pouziti v kontextu jinych
metod a tim zhodnotit jejich prinos.

Zavérem lze fici, Ze tato bakalarska prace prispiva k obohaceni oblasti vyuky
biologie i informatiky na stfednich Skolach a otevira cestu k dalSim vyzkumnym
i didaktickym aktivitam v této oblasti.
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