Cvicenia pre biologov, 7.12.2023
Zhrnutie semestra



Tvorba bioinformatického nastroja

Sformulujeme biologickeé ciele
(aké mame data, aké typy otazok sa chceme pytat).

Sformulujeme informaticky/matematicky

(napr. ako pravdepodobnostny model).

Dostaneme informatické zadanie problému, v ktorom je presne dany vzt'ah
medzi vstupom a zelanym vystupom

(napr. najst’ zarovnanie s max. skére v urcitej skbérovacej schéme).

Hfadame efektivne algoritmy na rieSenie informatického problému.

Ak sa nam nepodari najst’ dost' rychly algoritmus, pouzijeme heuristiky, ktoré
davaju priblizné rieSenia.

Testujeme na realnych datach, ¢i su vysledky biologicky spravne
(Ci bol model dobre zvoleny, Ci heuristiky dobre funguju).



Pouzitie bioinformatického nastroja

e Sformulujeme biologickeé ciele
(aké mame data, aké typy otazok sa chceme pytat).

e Porozmyslame, aky typ nastroja, resp. ich kombinacia by nam mohli poméct

e Alebo hladame v literature nastroj na typ problému, s ktorym sme sa eSte

nestretli

e Pre spravne nastavenie parametrov a interpretovanie vysledkov je délezité
poznat model, predpoklady, ktoré autori nastroja pouzili, resp. zdroj dat v

prisludnej databaze

e Konkrétne nastroje a webstranky sa rychlo menia, celkové principy sa menia

pomalsie



Prehlad preberanych tém

e Zostavovanie gendomov (najkratSie spolocné nadslovo, heuristiky, de Bruijnov
graf)

e Zarovnania (skérovanie ako pravdepodobnostny model, dynamické
programovanie, heuristické zarovnavanie, E-value a P-value, lokalne vs.

globalne, parové vs. viacnasobné, celogendmove)

e Evolucia (pravdepodobnostné modely substitucii, metéda maximalnej

vierohodnosti, metdéda maximalnej Uspornosti, metdda spajania susedov)
e Hladanie génov (skryté Markovove modely)

e Komparativha genomika (hfadanie konzervovanych oblasti, komparativne

hfadanie génov, pozitivny vyber, fylogenetické HMM, kodonové matice)



Prehlad preberanych tém (pokracovanie)

e Expresia génov (zhlukovanie, klasifikacia, regulacné siete, transkripcné

faktory, hfadanie motivov)

e Proteiny (predikcia Struktury, profily a profilové HMM rodin/domén, protein

threading)

o RNA Struktura (dynamické programovanie, stochastické bezkontextové

gramatiky)

e Populacna genetika (mapovanie asociacii, vazbova nerovnovaha, geneticky

drift, Struktura a historia populacie)



Nahliadli sme do sveta informatiky
e Algoritmus, ¢asova zlozitost
e NP-tazké problémy, presné algoritmy, heuristiky, aproximacné algoritmy
e Dynamické programovanie
e Stromy, grafy

e Skryté Markovove modely a bezkontextové gramatiky



DalSie predmety
e Genomika N-mCBI-303, Nosek a kol. (LS, 2P, 3kr)
e Linux pre pouzivatelov 1-AIN-500, Nagy (LS, 2K, 2kr) alebo
Operacné systémy a pocitacové siete 1-DAV-103 (ZS, 2P+2C, 5k)
e Programovanie (1) 1-MAT-130, Salanci (ZS, 2P+2C, 5kr) alebo
Programovanie (1) 1-AIN-130 Blaho (ZS, 4P+4C, 9kr)
Pre pokrocilejSich

e Seminar z bioinformatiky 1, 2 Brejova, Vinar (ZS/LS, 2S, 2kr)
journal club o bioinformatickych metédach

e Uvod do biostatistiky 1-BMF-331 Waczulikova (LS, 2P+1C, 4kr)
predmet pre biomedicinskych fyzikov a datovu vedu

e Vizualizacia dat 1-DAV-105 Brejova, Batorova (LS, 2P+2C, 5kr)
vyzaduje zaklady Pythonu

e Manazment dat 1-DAV-105 Brejova, Boza, Vinar (LS, 1P+2C, 5kr)

vyzaduje znalost programovania, zaklady prace na prikazovom riadku
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