Dalyko sando aprasas

Dalyko sando kodas BINF2214

(Course unit code)

Dalyko sando pavadinimas Bioinformatika II

(Course unit title)

Déstytojo (-ju) pedagoginis Dr. Mindaugas Margelevicius

vardas, mokslo laipsnis, vardas ir

pavardé

(Name and title of lecturer)

Katedra, centras Matematines informatikos katedra,
Biotechnologijos institutas

Fakultetas, padalinys Matematikos ir informatikos

Dalyko sando lygis pirmosios pakopos (first cycle)

(Level of course)

Semestras rudens (5)

(Semester)

ECTS kreditai 4,5

(ECTS credits)

VU kreditai 3

(VU credits)

Auditorinés valandos viso dalyko 64
paskaity 32
seminary
pratyby
laboratoriniy darby, 32
konsultacijy

Reikalavimai Informatika, bendroji biologija, bioinformatika I

(Prerequisites)

Déstomoji kalba lietuviy

(Language of instruction)

Dalyko sando tikslas Apibrézti bioinformatikos moksla, jos apimtj ir tikslus;

(Objective of the course) supazindinti su pagrindinémis biomolekuliy seky ir
struktiiry duomeny bazémis, ju paskirtimi; padéti jsisavinti
pagrindinius biomolekuliy evoliuciniy panaSumy paieSkos
metody veikimo principus; atskleisti seky-struktiiry santyki
ir jos itaka struktiirinei bioinformatikai.

Numatomi iSugdyti gebéjimai Pagrindiniy nukleino ruigsciy, baltymuy ir jy klasifikacijos

(learning outcomes) duomeny baziy ir jy formato Zinojimas; pagrindiniy
baltymy klasifikacijos principy ir kriterijy supratimas;
Zinojimas bei mokéjimas taikyti pagrindinius
biomolekuliniy seky panasumy paieskos metodus;
mokéjimas interpretuoti paieskos rezultatus ir i$skirti
statistiSkai reikSminga ju poaibi; baltymy architekttiros
atpazinimo uZdavinio tiksly ir kai kuriy jo sprendimy




supratimas ir mokéjimas naudotis keliais Zinomais
metodais; filogenetinés analizés uZdavinio supratimas ir
mokéjimas nustatyti evoliucinius rysius tarp seky; keliy
esminiy baltymy struktiiry modeliavimo kryp¢iu
Zinojimas.

Dalyko sando turinys
(Course unit content)

Apibréziami bioinformatikos savoka ir tikslai.
Supazindinama su baltymy ir nukleino rigs¢iy duomeny
bazémis ir duomeny formatais, pabréZiama baltymy
struktiiry evoliucija bei baltymy klasifikacijos schemos,
modeliai ir metodai. PaaiSkinami pagrindiniai homologinés
paieskos algoritmai ir jy taikymai polipeptidiniy grandiniy
sekoms ir nukleino riig§¢iy sekoms. Supazindinama su
biomolekuliniy seky i§lygiavimy statistinio reikSmingumo
skai¢iavimais. Akcentuojami panasumai ir skirtumai seky
ir erdviniy baltymy struktiiry palyginimuose, paaiskinami
keli baltymy palyginimo metodai ir algoritmai. Taip pat
supazindinama su evoliuciSkai stabiliy rajony sekose ir
struktiirose i§skyrimo metodais, domeny baltymuose
nustatymo metodais. Pateikiami baltymy architektiiros
atpazinimo ir funkcijos nusakymo principai bei kai kurios
ju detalés. Nurodomi baltymy modeliavimo kryptys ir
esminiai modeliavimo aspektai. Turinys baigiamas
filogenetinés analizés uzdaviniu ir kai kuriais jo
sprendimais.

Pagrindinés literatiiros sarasas
(Reading list)

1. Durbin R., Eddy S., Krogh A., Mitchison G. (2001).
Biological Sequence Analysis. Probabilistic Models of
Proteins and Nucleic Acids. University Press, Cambridge.
2. Higgins D., Taylor W. (eds) (2000). Bioinformatics:
Sequence, structure and databanks. Oxford University
Press.

3. Konopka A. K., Crabbe M. J. C. (eds) (2004). Compact
Handbook of Computational Biology. Marcel Dekker

Papildomos literatiiros sarasas

1. Ewens W. J., Grant G. (2001). Statistical Methods in
Bioinformatics. Springer.

2. Bourne P. E., Weissig H. (eds) (2003). Structural
Bioinformatics. John Wiley & Sons

Mokymo metodai
(Teaching methods)

Paskaitos, 4 laboratoriniai darbai.

Lankomumo reikalavimai
(Attendance requirements)

Biitina lankyti ne maZiau 75% pratyby, biitina atsiskaityti
uz visus laboratorinius darbus.

Atsiskaitymo reikalavimai
(Assessment requirements)

Egzaminas

Vertinimo biuidas
(Assessment methods)

Egzaminas (70%) ir laboratoriniy darby jvertinimai (30%).
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