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Informace o kurzu

Dr. Matej Lexa, C506 (lexa@fi.muni.cz)
Kurz: Ct 10:00-11:50 (B117)
Konzultace: Ct 13:00-15:00 (C506)
http://www.fi. muni.cz/"lexa/teaching.html
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Informace o kurzu

» Hodnoti se

» Ukoly 4 x 5 bodd
» Semestralni tikol 30 bodi
» Zkouska 50 bod(
» Kilasifikacni stupnice
A91-100
B 81-90
C71-80
D61-70
E51-60
F méné nez 51
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PBO051 Vypocetni metody v
O S n OVa bioinformatice a systémové

biologii - Tyden 1

Informace o kurzu

Analyza dat v genomovém kontextu

Aplikace Markovovskych modelil 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)

» Pokrocilé funkce UCSC Genome Browser a Table
Browser

» Programovatelny pfistup ke genomu pfes rozhrani
Biomart z prostredi R/Bioconductor

» Bioinformatika genové regulace (TRANSFAC,
Matlnspector))

» Datové zdroje tykajici se interakcnich siti



PBO051 Vypocetni metody v

Aplikace Markovovskych modell v
bioinformatice

Informace o kurzu

Markovovy fetézce

Markovovy fetézce proménného fadu
Skryté Markovovské modely (HMM)
HMM profily

HMM pro identifikaci genl
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Napln predmétu — Cast systémova biologie  sermcesmina

biologii - Tyden 1

Informace o kurzu

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

biologii - Tyden 1

Informace o kurzu

» statickd analyza siti a integrace dat
» nastroje: Cytoscape s nékolika moduly

» rekonstrukce genovych regulacnich siti z microarray
dat

» nastroje: GeneNetworks, GinSim

» dynamicka analyza pravdépodobnostnich modell
genovych siti
» nastroje: Dizzy
» metabolické sité a jejich analyza
» nastroje: KEGG, metacyc, COPASI
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Genomové data prohlizece
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Biologie genomu
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Informace o kurzu

Genomové data prohlizece
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Biologie genomu

Genomové data prohlizece
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Biologie genomu

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

Large-segment
duplications (5~6%)
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Informace o kurzu

Genomové data prohlizece
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Ziskavani experimentalnich dat o genomu  seromaicea sysene

vV v v v v .Y

biologii - Tyden 1

Genomové data prohlizece

organizace (konfokdlni a elektronova mikroskopie)
sekvenace

mapovani metylace, nukleozom

mérfeni transkripce (RNA-Seq, DNA Cipy)
identifikace regulacnich sekvenci (Chip-Seq)
funkce genl - podrobny vyzkum
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In silico anotace sekvence genomu

biologii - Tyden 1

Genomové data prohlizece

» predikce gendl (napf. GeneMark)
» homologie (zjiStovani podobnosti sekvenci) (BLAT,
MUMMER, BLAST)

» identifikace opakovani (napf. RepeatMasker, LTR
Finder)



PBO051 Vypocetni metody v

Stru ktu ra genomu bioinformatice arsystémové
biologii - Tyden 1
» Geny
» proteiny (kodujici, exon, intron) Genomové data prohlizece
» RNA
Regulatni sekvence
» promotory
» enhancery
> jiné
Repetitivni sekvence
» mikrosatelity (STR)
» minisatelity (VNTR)
» satelity
> DNA transpozony, helitrony
» retrotranspozony (LINE, SINE, LTR)
Cizi sekvence
> viry
» endo(retro)viry
Oblasti (ne)podobnosti (homology)
» SNP
» delSi strukturni variace
» Genomické ostrovy
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UCSC Genome Browser
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Ensembl Genome Browser
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Genomové data prohlizece
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Golden Helix Genome Browser
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GenoDive

genoDive Pro

SYnechocystis
3573470 bp

Photosy 5101688
03] 5111388
Photos) 2PAPee sl

smr0004

4

HIGTACCARTGTCTTCCCAACATTTGAGATATTCTGCCGGATTTTCGTCGTACAAAGATTTAAGGLH
(LATG6TTACAGAAGGGTTGTAAACTCTATAAGACGGCCTAAAAGCAGCATGTTTCTAAATICCHI
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