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Informace o kurzu

Dr. Matej Lexa, C506 (lexa@fi.muni.cz)
Kurz: Ut 10:00-11:50 (B116)
Konzultace: Ct 13:00-15:00 (C506)
http://www.fi.muni.cz/"lexa/teaching.html
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Klasifikace

» Hodnoti se

» Ukoly 4 x 5 bodtl
» Cviceni 30 bod0
» Zkou$ka 50 bod{
» Kilasifikacni stupnice
» A91-100
B 81-90
C71-80
D61-70
E 51-60
F méné nez 51
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Analyza dat v genomovém kontextu

Aplikace Markovovskych modelll v bioinformatice
Staticka analyza siti

Dynamicka analyza siti
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Analyza dat V genOmOVém kontextu bioinformatice a systémové

biologii - Tyden 1

Informace o kurzu

Prohlize€e genom{ (UCSC, Ensembl, Argo, GBrowse)
Zakladni funkce UCSC Genome Browser
Pokrocilé funkce UCSC Genome Browser

Programovatelny pfistup ke genomu pres rozhrani
Biomart
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Aplikace Markovovskych modell v Mo s
bioinformatice

Informace o kurzu

Markovovy fetézce

Markovovy fetézce proménného fadu
Skryté Markovovské modely

HMM profily

HMM pro identifikaci genl
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NaplIn pfedmétu — Cast systémova biologie  seremicminas
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Informace o kurzu

» metody a nastroje statické analyzy
> integrace dat
» rekonstrukce sité genovych interakci z experimentalnich
dat
» analyza interakcni sité jako obecného grafu

» metody a nastroje dynamické analyzy

» deterministické simulacni techniky
» stochastické simulacni techniky
» metody odhadovani parametr(
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Metody a nastroje statické analyzy

biologii - Tyden 1

Informace o kurzu

» integrace dat

» nastroje: Genome-Matrix, Gaggle
» rekonstrukce siti

» nastroje: Genomica, GeneNetworks
» analyza siti

» nastroje: Cytoscape, VisAnt
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Informace o kurzu

» deterministické simulace
» nastroje: Dizzy, COPASI
» stochastické simulace
» nastroje: Dizzy, STOCKS
» odhadovani parametrl
» nastroje: COPASI, BioCHAM
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Biologie genomu
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Informace o kurzu

Genomové data prohlizece
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Genomové data prohlizece

Genes and Gene Realaled Sequances Intargenic DR
1200 Mk 1000 M

Genes (Exons) Felaled Sequences
48 Mb 1152 Mb

LTR Elemants
250 Mb




Biologie genomu

Exons (regions of genes coding
for protein, rANA, or tRNA] (1.5%)

Large-segment
duplications (5-6%)
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Ziskavani experimentalnich dat o genomu  seromacea ssenoe
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Genomové data prohlizece

organizace (konfokalni a elektronova mikroskopie)
sekvenace

mapovani metylace, nukleozomtl

méfeni transkripce (RNA-Seq, DNA Cipy)
identifikace regulacnich sekvenci (Chip-Seq)
funkce genl - podrobny vyzkum
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Genomové data prohlizece

» predikce gent
» homologie (zjiStovani podobnosti sekvenci)
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Genomové data prohlizece

v

Geny kédujici
» proteiny (exon, intron)
» RNA
Regulacni sekvence
> promotory
» enhancery
> jiné
Repetitivni sekvence
Cizi sekvence
> viry
> transpozony
Oblasti podobnosti (homology)

» SNP
» delSi strukturni variace
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UCSC Genome Browser
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Ensembl Genome Browser
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Argo
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Golden Helix Genome Browser
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IGB

Chromosome 1 (Arabidopsis thaliana TAIRS) - Integrated Genome Browser 5.5
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JGI Browser
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HIGTACCARTGTCTTCCCAACATTTGAGATATTCTGCCGGATTTTCGTCGTACAAAGATTTAAGGLHN
(A1G6TTACAGAAGGGTTGTAAACTCTATAAGACGGCCTAAAAGCAGCATGTTTCTAAATICCHLI

63.47PS
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