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Casy a miestnosti
e Prednaska Stvrtok 15:40-17:10 F1-109
e CviCenia informatici Stvrtok 14:00-15:30 F1-109

e Cvicenia biol6govia Stvrtok 17:20-18:50 M-217
(ak prednaska skoncCi skoér, cvicenia zaénu po kratkej prestavke)

“Informatici”: Studenti informatiky, bioinformatiky, aplikovanej informatiky, datovej

vedy; zapiste si 1-BIN-301

“Bioldgovia”: studenti z PriFUK, Studenti biomedicinskej fyziky; zapiste si
2-AIN-501

Ostatni: porad'te sa, do ktorej skupiny sa zaradit



Ciele predmetu

e Vsetci: Prehfad zakladnych metdd na vypoctovu analyzu biologickych

sekvencii a d'alSich dat v molekularnej biologii.

e Informatici: Algoritmy a datové Struktury, strojové ucenie, pravdepodobnost.

Ako prejst’ od problému v realnom svete k matematickej abstrakcii.

e Bioldgovia: Matematické modely tvoriace zaklad popularnych
bioinformatickych nastrojov, pouzivanie nastrojov, interpretacia vysledkov.

e Vsetci: Skusenost s interdisciplinarnou spolupracou.



Znamkovanie

3 domace ulohy 30% (10% kazda)

Journal club 10%

Kvizy 10% (kazdy tyzden 1 bod)

INF: Skuska 50% BIO: Projekt 50%

Hodnotenie: A: 90+, B: 80+, C: 70+, D: 60+, E: 50+
INF: Zo skusky treba aspon polovicu bodov
BIO: Aktivna ucCast na cvi¢eniach

e Dve verzie DU: biologicka a informaticka

e Journal club: Citanie 1 ¢lanku v skupine a sprava

(pripadne nepovinna prezentacia)
e Na skuske povoleny fahak 2 listy A4, mdze mat Ustnu Cast

e Neodpisovat'!



Co nas v tomto predmete éaka
Typicka prednaska

e Biologické pozadie problému

e Formulacia ako informaticky problém

e Idea algoritmu (rieSenia problému)

Typické cvicenia
e Informatici: d'alSie detaily algoritmov, potrebné poznatky z biologie

e Biologovia: aplikacia na konkrétne data, vyznam r6znych parametrov,
potrebné poznatky z informatiky



Tyzdenné kvizy
e Cca 5 kratkych otazok tykajucich sa prednasky aj cviceni
e Vypinajte od $tvrtka 19:00 do d'aldej stredy 22:00
e Linku na Moodle s kvizmi najdete na stranke predmetu
e Ciel: pripomenut si aspon zakladné pojmy z prednasky a cviceni

e Prvy kviz uz tento tyzden



Priklad z nasho vyskumu

Kosmac bielofuzy

(common marmoset, Callithrix jacchus, Stvrt kila, 18cm)

Gendém osekvenovany 2007

(Washington University St. Louis a Baylor College of Medicine, USA)
Analyza publikovana v roku 2014



IGF1R: Insulin-like growth factor 1 receptor

Protein prechadza cez cytoplazmaticki mebranu na povrchu bunky
Po naviazani horménov IGF1, IGF2 signalizuje dovnutra bunky

Suvisi s rastom a delenim bunky, rastom organizmu, rakovinou

human
chimp
orang
macaque
marmoset
mouse
rat

dog




Aké bioinformatické nastroje boli potrebné k tomuto vysledku?
1. Zostavenie gendmu
2. Najdenie zarovnani s inymi genémami
3. Hladanie génov kddujucich proteiny
4. Hlfadanie génov s pozitivnym vyberom

5. UrCovanie Struktury a funkcie proteinov



1. Zostavenie genomu

e Pri sekvenovani DNA vieme Citat' len kratke kusky
(napr. dizky 1000)

e Kazdé miesto v gendme precitame viackrat (u kosmaca priemer 6 X)

e Citania “zliepame” na zaklade prekryvov

e Velmi vela dat = potreba velmi efektivnych programov
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2. Najdenie zarovnani s inymi genomami

Ku kazdému miestu v gendme kosmaca chceme ndjst zodpovedajuce ¢asti inych

genomov (napr. Clovek, Simpanz, mys, ...)
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2. Najdenie zarovnani s inymi genomami

e Hradame podobnosti medzi DNA sekvenciami

Human AGTGGCTGCCAGGCTG——-GGATGCTGAGGCCTTGTTTGCAGGGA
Rhesus AGTGGCTGCCAGGCTG——-—-GGTTGCTGAGGCCTTGTTTGCCGGGA
Mouse GGTGGCTGCCGGGCTG——=GGTGGCTGAGGCCTTGTTGGTGGGGT
Dog AGTGGCTGCCCGGCTG—==GGTGGCTGAGGCCTTATTTGCAGGGA
Chicken AGTGGCTGCCAGTCTGCGCCGTGGCCGACGTCTTGCTCGGGGGAA

e Zaklad je technika dynamického programovania, ktora velky problém
rozklada na vela malych podproblémov

C AGTT CCTAGA
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e Tabufka je velmi velka, v praxi treba pridat vefa vylepSeni
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3. HFadanie génov kédujucich proteiny

gén
DNA: Q replikacia

transkripcia do RQA

RNA:

spracovanie RNA _

RNA: I

translama
do proteinu

RNA: — protein:

1 regulacia

Ktoré Casti osekvenovaného genému kdduju proteiny?

13



IGF1R

3. HFadanie génov kédujucich proteiny
e Hladanie ihly v kope sena: iba cca 1% fudského genému kdduje proteiny
e Kod pre jeden protein rozbity do vela kratkych exénov

e Napr. IGF1R zabera 315569nt, z toho kéduje 4101nt v 21 exdnoch

98,700,000 | 98,750,000 | MIR47141 98,800,000 | 98,850,000 | 98,900,000 |

IGF1R

e Zoberieme zname gény, spravime rozne Statistiky

potom hfadame iné oblasti s podobnym statistickym profilom
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4. Hfadanie génov s pozitivhym vyberom

Human

Chimp

Gorilla
Orangutan
Gibbon

Rhesus

Crab eating macaque
Baboon

Green monkey
Marmoset
Squirrel monkey
Bushbhaby

e Studium evoluénych procesov
e V DNA vznikaju mutécie, tie vdak podliehaju prirodzenému vyberu

e VacsSina nahodnych zmien v proteine je Skodlivych, preto sa proteiny menia

pomerne pomaly
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4. Hfadanie génov s pozitivnhym vyberom

e Niekedy sa vSak protein meni rychlejSie, nakofko nahodné zmeny su uzitocné

(pozitivny vyber)

e \elké mnozstvo zmien v proteine méze znamenat zmeny vo funkcii

human
chimp
orang
macaque
marmoset
mouse
rat

dog
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5. Urcovanie struktury a funkcie proteinov

e Spravili sme kroky 1-4 a dostali sme zoznam 37 génov pod vplyvom

pozitivneho vyberu v kosmacovi
e Co tie gény robia, ktoré by mohli stvisiet s velkostou?
e Aky ma dany protein tvar, kde su pozicie, ktoré sa v evolucii zmenili?

e Struktura (tvar) proteinov sa da uréovat experimentalne

je to drahé, namiesto toho predikcia 3D Struktary
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