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Kurs (praktické cviceni v rozsahu 0/2, zapocet, 2 kredity) poskytuje mozZnost osvojeni dovednosti nezbytnych k zakladni orientaci ve
svété bioinformatickych databazi, a zaklad(i prace se sekvenénimi daty za vyuziti volné dostupnych (freewarovych) program.
Predpokladaji se zaklady prace s Windows a schopnost pracovat s podklady a programy v anglictiné.
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Témata uloh pokryvaji mimo jiné %, & g
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e Vyhledavani funkcnich oblasti (promotory, geny ...) v sekvencich DNA Y, SEMRS6

e Vyhledavani znamych domén ¢i motivl v sekvencich protein(
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e Konstrukci map genu a plasmida a klonovani in silico < e

e Porovnavani sekvenci a prohledavani databazi podle podobnosti se znamou sekvenci & |
=
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e \yhledavani spolec¢nych motiva ve skupinach sekvenci a konstrukci fylogenetickych strom %
Demonstracné jsou pojednana i dalSi témata (analyza microarrayovych dat, modelovani trojrozmérnych struktur protein().
Aktualni podklady jsou k dispozici na http://kfrserver.natur.cuni.cz/bioinfo.html.

m Teoretické podklady najdete téz v prirucce:

Cvrékova, F.: Uvod do praktické bioinformatiky. Academia, Praha, 2006 ISBN: 80-200-1360-1 (nyni se slevou na

www.academiaknihy.cz).

Pocet mist je omezen kapacitou pocitacové ucebny, drive prihlaseni maji prednost.



