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Příloha 1:  Seznam všech zkoumaných sekvencí ACE2 

V tabulce jsou zaznamenány všechny zkoumané sekvence ACE2 s jejich přístupovým kódem. 
Sekvence jsou seřazeny podle příslušnosti k danému druhu savce a jeho řádu. 

  



 



 



  



  



Příloha 2:  Seznam všech zkoumaných sekvencí DPP4 

V tabulce jsou zaznamenány všechny zkoumané sekvence DPP4 s jejich přístupovým kódem. 
Sekvence jsou seřazeny podle příslušnosti k danému druhu savce a jeho řádu. 

 



  



  



 



 



Příloha 3:  Srovnání aminokyselinových pozic ACE2 zvyšujících vazebnou afinitu k S proteinu 

V tabulce jsou srovnávány aminokyselinové pozice ACE2, u kterých jsou známy substituce zvyšující vazebnou afinitu k S proteinu SARS-CoV-
2. V tabulce jsou zaznamenány pouze substituce lišící se od sekvence člověka. Žlutě označené jsou konkrétní substituce, které pravděpodobně 
mohou zvyšovat vazebnou afinitu ACE2 k S proteinu u člověka. Sekvence jsou seřazeny sestupně podle počtu variabilních pozic vůči člověku. 
Počet variabilních pozic je vypočítán v posledním sloupci tabulky. 

 



 



 



 



 



 



 



 

  



Příloha 4:  Srovnání aminokyselinových pozic ACE2 snižujících vazebnou afinitu k S proteinu 

V tabulce jsou srovnávány aminokyselinové pozice ACE2, u kterých jsou známy substituce snižující vazebnou afinitu k S proteinu SARS-CoV-2. 
V tabulce jsou zaznamenány pouze substituce lišící se od sekvence člověka. Žlutě označené jsou konkrétní substituce, které pravděpodobně mohou 
snižovat vazebnou afinitu ACE2 k S proteinu u člověka. Sekvence jsou seřazeny sestupně podle počtu variabilních pozic vůči člověku. Počet 
variabilních pozic je vypočítán v posledním sloupci tabulky. 



 



 



 



 



 



 



 

 

  



Příloha 5: Srovnání aminokyselinových pozic DPP4 účastnících 
se vazby na S protein 

V tabulce jsou srovnávány aminokyselinové pozice DPP4, u kterých je předpokládaná účast na 
vazbě k S proteinu SARS-CoV-2. V tabulce jsou zaznamenány pouze substituce lišící se od 
sekvence člověka. Sekvence jsou seřazeny sestupně podle počtu variabilních pozic vůči 
člověku. Počet variabilních pozic je vypočítán v posledním sloupci tabulky. 

  

 

 

 

 

 

 



 

 

 



 

 



 

  



  



Příloha 6: Teplotní mapa modelů ACE2 a DPP4 

V přiložených souborech „ACE2_teplotni_mapa.html“ a „DPP4_teplotni_mapa.html“ jsou 
dostupné interaktivní teplotní mapy znázorňující podobnost vytvořených trojrozměrných 
modelů ACE2 (A) a DPP4 (B). Jejich podobnost je určována pomocí Z-score. Vyšší Z-score 
znamená vyšší podobnost modelů. Čtenáře tímto odkazuji na elektronickou verzi příloh, která 
je lépe čitelná. 
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Příloha 7: Dendrogramy terciárních struktur modelů ACE2 
a DPP4 

V přiložených souborech „ACE2_dendrogram.pdf“ a „DPP4_dendrogram.pdf“ jsou dostupné 
dendrogramy terciárních struktur modelů ACE2 (A) a DPP4 (B) vytvořené programem 
DaliLite.v5. Čtenáře tímto odkazuji na elektronickou verzi příloh, která je lépe čitelná. 
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Příloha 8: Znázornění významných asociací u ACE2 a DPP4 

V přiložených souborech „ACE2_asociace.pdf“ a „DPP4_asociace.pdf“ jsou dostupná 
zobrazení významných asociací (červeně) mezi fylogenetickým stromem (vlevo) 
a dendrogramem terciárních struktur modelů (vpravo) ACE2 (A) a DPP4 (B). Evoluce DNA 
a struktura proteinu jednotlivých asociací byly srovnány pomocí metody ParaFit. Čtenáře tímto 
odkazuji na elektronickou verzi příloh, která je lépe čitelná. 
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