Soucasny exponencialni nartist genomickych dat vyzaduje nové prostorové dsporné
algoritmy pro jejich kompresi a vyhledavani. Moderni ptistupy ¢asto misto piivodnich
dat vyuzivaji prislusnych mnozin k-mert, coz jsou podretézce pevné délky k. Popu-
larita metod zalozenych na k-merech vedla k vzniku kompaktnich textovych reprezen-
taci mnozin k-mert, jez vSak stoji na strukturalnich predpokladech, které pro data v
praxi nemusi platit. V této bakalarské praci ukazeme, ze na vsechny tyto reprezentace lze
nahlizet jako na nadfetézce mnozin k-merti a jako takové je zobecnime pomoci uceleného
konceptu, kterému fikdme maskované nadrietézce k-merti. Navrhneme dva rtzné hladové
algoritmy na jejich vypocet a implementujeme je v nastroji KmerCamel. Dale demonstru-
jeme, ze maskované nadretézce funguji jako stavebni kdmen pro novy a jednoduchy index
pro mnoziny k-mert, ktery nazyvame FMS-index. Pokud k maskovanym nadretézciim
pritadime navic odmaskovavaci funkci f, vysledny koncept f-maskovanych nadretézct
umoznuje jednoduché provadéni mnozinovych operaci s k-mery. Experimentalné ovéiime
prostorovou uspornost maskovanych nadretézcu, stejné tak i nasi implementace FMS-
indexu. Ukazeme, ze maskované nadretézce jsou lépe komprimovatelné v situacich, kde
predchozi pristupy byly daleko od optima a ze FMS-index je prostorové efektivnéjsi nez
soucasné nejlepsi pristupy k indexovani. Nase vysledky dokladaji uzitecnost maskovanych
nadretézcii jakozto sjednocujiciho teoretického ramce a stejné tak i jejich potencial v
navrhu datovych struktur pro k-mery.



