Informacny list predmetu

Akademicky rok 2026/2027

Vysoka Skola Univerzita sv. Cyrila a Metoda v Trnave
Fakulta FPV UCM

Kod predmetu KB/md509/21

Nazov predmetu pokrocila bioinformatika

Rozsah 1P+1S

Pocet kreditov 3

Vyucujuci prof. Ing. Stefan Janec&ek, DrSc. (prednasajuci)

Obsahova prerekvizita

molekularno-biologicke databazy;
bioinformatika

Podmienky na absolvovanie predmetu

Uspe$né absolvovanie 2 priebeznych testov v priebehu semestra, z ktorych je potrebné ziskat minimalne
50% z bodoveého hodnotenia. V ramci seminara prakticka ¢innost - na zaklade ziskanych vedomosti a
poznatkov prezentovanie zadania v oblasti praktickeho vyuzitia bioinformatiky.

PriebeZzné hodnotenie

Uspes$né absolvovanie 2 priebeznych testov v priebehu semestra, z ktorych je potrebné ziskat minimaine
50% z bodoveho hodnotenia

Zaverecéné hodnotenie

Celkove hodnotenie predmetu:

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

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

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

D 2,5 uspokojivo - dobre 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

- ziska prehl'ad o ziskavani, spracovani a analyze vSetkych druhov biologickych dat

- ziska prehlad o vyhodnoteni dat pomocou vypoctovej techniky a internetu za ucelom ziskania informacii
o vztahu medzi genetickou informaciou a zlozenim, funkciou a evoluciou proteinov

- bude schopny samostatne pracovat v oblasti vyskumu biologickych vednych disciplin zamerana na
vyuzitie dostupnych biologickych informaci.



Stru¢na osnova predmetu

1.Gen, genom, protein, proteém.

2.DNA, geny, evolucia, horizontalny prenos genov.

3. Homology, ortology a paralogy.

4. Konzervovane useky v sekvenciach proteinov.

5. Metddy studia aminokyselinovych sekvencii v korelacii k ich funkciam.

6. Charakteristiky dostupnych softverovych systemov a databaz pouzivanych v bioinformatike - GenBank,
ENA, EMBL-Nucleotide Database,

7. Charakteristiky dostupnych softverovych systéemov a databaz pouzivanych v bioinformatike - DDBJ,
UniProt (SwissProt, TrEMBL),

8. Charakteristiky dostupnych softverovych systemov a databaz pouzivanych v bioinformatike - PDB,
Pfam, Clustal, HCA,

9. Charakteristiky dostupnych softverovych systémov a databaz pouzivanych v bioinformatike - BLAST,
GOR, PHd, SwissModel,

10. Charakteristiky dostupnych softvérovych systémov a databaz pouzivanych v bioinformatike - PHYRE,
MultiProt aine,

11. Eurépsky bioinformaticky ustav v Hinxtone (Cambridge, U.K.) ako pracovisko zastresujuce vyskum a
sluzby v bioinformatike,

12. Prakticke vyuzitie bioinformatiky.
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Vybrane Clanky z vedeckej Casopiseckej literatury k danej téme.

Jazyk, ktorého znalost je potrebna na absolvovanie predmetu

slovensky a anglicky jazyk

Poznamky

Povinny predmet, predmet je profilovy
1hodina prednasok a 1 hodina cviceni tyzdenne
Vyuka prebieha prezen&nou formou.



