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Popis dat

amplikonové sekvenovani 16S rRNA
vzorku vod

pomoci DNA barcodingu kvantitativhé
urceno slozeni mikroflory

« gPCR genu antibioticke rezistence
Z rybich vzorkU




Duvod studie

celosveétovy obchod s rybami z daliného vychodu je
velice rozsireny

antibiotika v chovu nejsou pouzivana pouze jako
leCba, ale masivné také jako prevence pred
fransportem

otdzka vzniku antibiotické
rezistence

ve vodeé je masivni
horizontdalni prenos
genetické informace




Normalita dat

Pouzity testy Komolgorov-Smirnov a Shapiro-Wilks

Rozlozeni dat neni normalni - pouziti
neparametrickych statistickych technik

Histogram: Vietnam
K-S d=,39401, p<,01; Lilliefors p<,01
Histogram: Osphronemidae

Shapiro-Wilk W=,28686, p=,00000
K-S d=,43013, p<,01 ; Lilliefors p<,01
‘Shapiro-Wilk W=,25071, p=,00000
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Histogram: Cyprinidae
K-S d=,29683, p> .20; Lilliefors p<,05
Shapiro-Wilk W=,76535, p=,01205

X <= Calegory Boundary

X <= Category Boundary



Analyza hlavnich
komponent (PCA)

86,25% variability vyCerpdva pouze jedind faktorova osa
velkd korelace jednotlivych skupin

Projection of the variables on the factor-plane ( 1x 2)
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Shlukova analyza

hierarchicke aglomerativni shlukovani metodou

N e/

nejvzddlenéjsino souseda (complete linkage) na
euklidovské metrice

Tree Diagram for 48 Variables

Complete Linkage
Euclidean distances
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Korelacni analyza
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Korelacni analyza
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Korelacni analyza
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Korelacni analyza
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Zaver
na zakladéeé popisné statistiky byla navrhnuta

vizualizacni strategie, kterd doposud pro zdrojova
data neni typickd

poskytuje prehledné zndzornéni vztahU v mikrofldre

dokazuje moznost pouziti heatmap i na jind nez
microarray data



Dekujeme za pozornost



