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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.

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 uspesSnom ukonceni Studia predmetu Student: je oboznameny so sofistikovanejSimi pristupmi k analyze
primarnych Struktur proteinov a na hladanie suvislosti medzi vzdialene pribuznymi proteinmi. Studenti sa
naucia principy a precvicia si prakticku pracu s réznymi pristupmi a metdédami na vyhladavanie a analyzu
sekvencnych podobnosti medzi proteinmi. Ziskaju tiez zakladné predstavy o moznostiach predikcie
sekundarnej Struktury proteinov.

Struéna osnova predmetu

1. HCA - Hydrophobic Cluster Analysis ako metdda na porovnavanie vzdialene pribuznych proteinov;

2. vSeobecny prehlad, principy HCA.

3. HCA na internetovom serveri.

4. |dentifikaciu HCA kore$pondencii na réznych modelovych proteinoch a enzymoch (jednoduché modely,
intermediarne proteiny, nezavislé domeny).

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

6. sofistikované modely modularnych proteinov.

7.Moznosti spracovania a vyhodnocovanie vysledkov ziskanych s BLASTom.

8. Porovnanie klasickych zrovnavacich metod (ClustalW), metddy HCA (Hydrophobic Cluster Analysis) a



nastroja BLAST pre identifikaciu podobnosti medzi proteinmi.

9. Predikcie sekundarnej Struktury proteinov - Uvod a prehlad a porovnanie metod.

10. Pouzitie metddy GOR (Statisticky pristup)

11. PouZitie metody PHd-metody (neurdnove siete).

12. Porovnanie predikénych metod GOR a PHD na prikladoch proteinov s experimentalne stanovenou
sekundarnou Strukturou.

Jazyk, ktorého znalost je potrebna na absolvovanie predmetu

slovensky jazyk

Poznamky

povinny predmet,

profilovy predmet

1hodina prednasok a 1 hodina cviceni

Vzdelavacia ¢innost sa uskutocnuje prezen¢nou metddou



