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Podmienky na absolvovanie predmetu

Uspesné absolvovanie 2 testov v priebehu semestra, z ktorych je potrebné ziskat minimalne 50% z
bodového hodnotenia.

V ramci seminara prakticka ¢innost - na zaklade ziskanych vedomosti a poznatkov prezentovanie zadania -
praca s databazami.

Zaverec¢né hodnotenie

Celkove hodnotenie predmetu:

A 1,0 vyborne - vynikajuce vysledky len s minimalnymi chybami <92-100 %> ;

B 1,5 velmi dobre - nadpriemerné vysledky s mensimi chybami <83-91%>;

C 2,0 dobre - vcelku dobré, priemerne vysledky <74-82 %> ;

D 2,5 uspokojivo - dobré vysledky, ale vyskytuju sa vyznamne chyby <65-73 %>;

E 3,0 dostatocne - vysledky vyhovuju minimalnym kritériam <56-64 %> ;

FX* 4,0 nedostatocne - absolvovanie predmetu si vyZaduje vynalozit eSte znacné Usilie a mnozstvo prace
zo strany Studenta <0-55 %>.

Vysledky vzdelavania

Po uspesnom ukonceni Studia predmetu Student

- rozumie zakladnym molekularno-biologickym informacnym databazam, v ktorych su uchovavane
informacie o primarnych Struktdrach genov a proteinov.

- Studenti si preskusaju prakticku pracu s tymito databazami.

- Studenti s schopni ziskavat sekvenéné Udaje o proteinoch, spracovéavat ich do formy zrovnania a
fylogenetického stromu a ziskané vysledky vyhodnocovat v diskusii o aktivnych centrach proteinov,
homologiach v Strukture aich evolUcii.

Struéna osnova predmetu

1. Molekularno-biologicke databazy a informacne portaly na internete.

2. NCBI - National Center for Biotechnology Information (Bethesda, MD, USA) - centrum informacnych
databaz v USA s ohladom na biotechnologiu

3. GenBank,

4. GenPept,

5.Genomes



6. EBI - European Bioinformatics Institute (Hinxton, Cambridge, UK) - centrum molekularno-biologickych
databaz a serverov v Europe

7. European Nucleotide Archive - ENA,

8. UniProt - SwissProt a TrEMBL).

9. Ziskavanie sekvencnych dat z databaz.

10.10.Praca so sekvenciami proteinov, zrovnavanie (balik programov Clustal-Omega a Simple Phylogeny),
analyza zrovnania s ohlfadom na konzervovane oblasti, aktivne miesta a jednotlivé domeny proteinov, ako
aj metabolicke drahy.

11. Tvorba evolu¢nych stromov a ich interpretéacia a ich analyza s ohfadom na funkciu proteinov a
taxondmiu organizmov.

12. HCA - Hydrophobic Cluster Analysis ako metdda na porovnavanie vzdialene pribuznych proteinov;
vSeobecny prehlad, principy.

13. BLAST - Basic Local Alignment Search Tool ako internetovy nastroj na vyhladavanie pribuznych
proteinov.

Odporucana literatura

Janecek S.: Bioinformatika proteinov. UCM v Trnave, 2020; ISBN 978-80-572-0085-7.
Aktualne databazoveé Cislo ¢asopisu Nucleic Acids Research (Database Issue).
Vybrane Clanky z vedeckej Casopiseckej literatury k danej teme.

Jazyk, ktorého znalost je potrebna na absolvovanie predmetu

slovensky jazyk a anglicky jazyk

Poznamky

Povinny predmet
1hodina prednasky a 1 hodina cviceni tyzdenne.
Vzdelavanie sa uskuto¢huje prezencnou formou.



