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Podmienky na absolvovanie predmetu

Vypracovanie semestralnej prace na zvolenu temu v oblasti diplomovej prace s doplnenim genomickej
problematiky, prezentacia prace a absolvovanie Ustnej alebo pisomnej skusky. Kredity sa neudelia
Studentovi, ktory nevypracuje a neprezentuje semestralnu pracu a zaroven neziska viac ako 50% bodov zo
skusky.

Zaverec¢né hodnotenie

Celkove hodnotenie predmetu:

A1,0 vyborne - vynikajuce vysledky len s minimalnymi chybami <92-100 % >; B 1,5 vel'mi dobre -
nadpriemerné vysledky s mensimi chybami <83-91%>; C 2,0 dobre - vcelku dobre, priemerné vysledky <74-
82 %>; D 2,5 uspokojivo - dobré vysledky, ale vyskytuju sa vyznamneé chyby <65-73 % >; E 3,0 dostato¢ne -
vysledky vyhovuju minimalnym kritériam <56-64 % >; FX* 4,0 nedostatoCne - absolvovanie predmetu si
vyzaduje vynalozit este znacné usilie a mnoZstvo prace zo strany $tudenta <0-55 %>.

Vysledky vzdelavania

Student

- nadobudne detailnejSie znalosti o ludskom gendme, o evolucii Cloveka, migracii ludskych populacii, o
populacnej genomike, o klinickej genomike a vyuziti genomickej mediciny,

- ziska poznatky o praci s genomickymi sekvenciami a principe genomoveho sekvenovania,

- ziska prehlad o genomickych databazach, o vyuziti bioinformatickych analyz v genomike a o konkrétnych
bioinformatickych nastrojoch, vzorcoch a pristupoch vyuzivanych na rieSenie genomickych problémov

Struéna osnova predmetu

1. Humanna genomika a humanne genémove projekty

2. Antropologicka genomika - Evolucia rodu Homo

3. Humanna populac¢na genomika, historicke migracie ludskych populacii

4. Genomicka medicina a vyuzivané metodicke postupy

5. Genomickeé technologie - Masivne paralelné sekvenovanie (2, 3, 4 generacie)

6. Principy genémoveého sekvenovania - Whole Genome Sequencing (WGS), Whole Exome Sequencing
(WES)

7. SNV a CNV varianty v genomovom sekvenovani, germinalne a somaticke mutacie



8. Genomicke databazy - Orphanet, OMIM, databazy DNA variantov, nomenklatura DNA variantov, ACMG
usmernenia

9. Reportovanie kauzalnych genomickych variantov a interpretacia ich klinického efektu

10. Zaklady genomickej bioinformatiky a predikcie

11. Vyuzitie bionformatiky v genomike

12. Priklady zakladnych bioinformatickych genomickych algoritmov

13. Nove trendy a pristupy v humannej genomike
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Jazyk, ktorého znalost je potrebna na absolvovanie predmetu

slovensky a anglicky jazyk

Poznamky

povinny predmet, profilovy predmet
2 hodiny prednasok tyzdenne.
Vzdelavacia ¢innost sa uskutoc¢ruje prezen¢nou metodou.



