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SZZ - Bioinformatika / bakalarské studium

Zku$ebni otazky pro predmét KBC/SZZB4 Zaklady bioinformatiky

Definice bioinformatiky, jeji historicky vztah ke genomice. Narodni stfedisko pro
biotechnologickou informaci, Evropskd laboratof molekularni biologie, Svycarsky ustav
bioinformatiky. Cile bioinformatiky a jeji postupy.

Sekvence proteinli a nukleovych kyselin. Nukleotidy a baze, aminokyseliny a jejich déleni.
Metody sekvencni analyzy pro nukleové kyseliny a proteiny s dlirazem na moderni metody,
které se uZivaji po roce 2000.

Formdaty pro zapis aminokyselinové sekvence. Vyhody formdatu FASTA. Vefejné dostupné
databdaze sekvenci. Zakladni rozdéleni téchto databazi (primarni, sekundarni, kompozitni).

Vyhleddvani v databdzich. Nukleotidové a genomové databdze. Databdze aminokyselinovych
sekvenci proteinll. The Human Protein Atlas.

Moznosti ziskani informaci ze sekvence. Konsensudlni sekvence. Vzorce formatu PROSITE.
Databaze PROSITE, Interpro a jiné databaze sekvencnich motivu.

Transport proteind v burnce. Predikce bunécné lokalizace proteind, posttranslacnich
modifikaci a sekundarnich struktur.

Genova ontologie. Ctyfi prvky datového modelu ontologie. Domény genové ontologie.
Webové prohlizeCe genové ontologie. Interpretace vyznamu sady gend pomoci obohaceni
GO pojmu, webové nastroje.

Vztahy mezi sekvencemi, sekvenéni homologie. Globalni a lokdIni pfifazeni sekvenci. Parové
a mnohocetné pfifazeni. Diagonala a dot plot. Substitu¢ni matice. Formaty mnohocetného
pfifazeni. Priklady softwaru pro pfitazeni sekvenci. Sekvencni logo.

Prohledavani databazi podle podobnosti se znamou sekvenci. Vysvétleni algoritmu FASTA.
Vysvétleni algoritmu BLAST. Vyhledavani PSI-BLAST.

10) Fylogenetické stromy (dendrogramy) a jejich znazornéni. Konstrukce dendrogram(: znakové

metody a metody vzdalenostnich matic. Hodnoceni kvality (,,bootstrapping”). Software pro
konstrukci fylogenetickych stromu.

11) Prostorové struktury proteinli. Ramachandranlv diagram. Rentgenova krystalografie.

Databaze Protein Data Bank, PDB format. Databaze SCOP a SCOP2 a rozdil mezi nimi.
Prohledavani sekvenénich databazi strukturnim dotazem



12) Software pro molekulovou grafiku proteinG. Predikce proteinové struktury. Automatické
modelovani proteinovych struktur.

13) Predikce struktury proteinu ztranskriptu podléhajicimu sestfihu. Programy GENSCAN,
Genebuilder, server NetGene2. Vyznam pojmu jednonukleotidovy polymorfismus.
Nomenklatura a predikce SNP. Databdze SNP.

14) Prostorova struktura RNA. Smycky, vyduté a nepravé uzly. Databaze NDB. Vyznam miRNA a
siRNA pro regulaci genové exprese.

15) Glykoproteiny. Typy glykosylace protein(i a dilci klasifikace. Informace ziskdvané pfi analyze
glykoproteinl. Analyza glykosylace hmotnostni spektrometrii. Predikéni servery pro
glykosylaci proteind.

16) Datové formaty sekvencnich dat — zpUsoby zdznamu, kdédovani, reprezentace a uloZeni
sekvencnich dat. Metody, algoritmy a nastroje informatiky pfi zpracovani sekvenénich dat.

17) Datové formaty strukturnich dat — zpUsoby zdznamu, kdédovani, reprezentace a uloZeni
strukturnich dat. Metody, algoritmy a nastroje informatiky pti zpracovani sekvencnich dat.

18) Srovnani rliznych zplsobu uloZeni dat — druhy datovych souborid/ulozist, zptsob pfistupu k
datdm a jejich zpracovani, vyhody a nevyhody jednotlivych typ(.

19) Limity soucasné vypocetni techniky. SloZitost a feSitelnost algoritmu, vztah mezi narocnosti a
objemem dat. Zplsoby zpracovani, vyhody a omezeni pfi paralelizaci vypocetnich procesu.



