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1.bvod

Mnogsthar akt ebi daMdadg@svétevy h YattiTicone dnl ch discipl
poug?vaapnliiek 8&c i u ¢gtatistmadkhicme Imaddatgorienog c é t h
T8to gt %di at km8 izmaf @&k teaD8sdk®e@oo zvoji met - d bi oi
naj mpohzOag@gui kal n®matematidkedb n fag r ma Snalokk @po i bl 2 gi S
auk8zaSv@gdedglké,] o b c ibiovaulr caha uSjovenskumog m® apl i k §c
bioinformati cvkriStha h &ule@@me p @u @ hOanat@iaticke

gt atistick®hoalgaipmay §ktpr @efed magh®2 Vuiepe gnye g a
viskume aj praxi.

Mnoh®T eht o al gor ivomawe o ¥ cjoeddvydd vecah g e j f or me
vyhodnocovac?2ch procemedernktabudamahithckich
| ndi vi du8§l nos S projékekaupatredij cetd i mre§ n Tic h  r jveggaekn 2 v
vygaduj ¥% adagpl2ivkn§c irw zgtog tt ks tomiacckhlicnhe, | neaat r enmiant g
na hOadanieyvybhpdaobeantée eexdpag roivmepnrticavmo |zi dat
delgit§&8 vz8&jomn§g spolupr8ca medzi-vIpstkvuoninczokm/ |
aspracovateOom ¥dajov adgofgvart i sPtriik ,p oma tugomeetj i
i mpl ement 8ci i bioinformaticchh algor vt mov &
presnéijpdinej gi e. Z8sadne sa 1 ge pmEanem?a \Sa naljc hc
ngstrolfjmovm: gaowl ms@e%mailanma\slkm visl edkom.

sthkavb®oobf asin
c kT definavarfut s | Vi

V tomto dokumentge p o st up n& ohp&rsaknt er i
apl i kNe&csilee.d ne  jmatematickei dnefnolr ma t i

ari egeniu %l oh b|0|nf0|vg1&bbbynT Ip'yzsaapedu

&l b

za vyugitia vTpo!metodike'machinemarnrinlg)lmpp( d&konokr ®t r
softv®rovich n§stefoablpst.bv. poug2vanlch v

Z8ver eljne \Aearsovanéllgttc%rdnnaltlky na nha8¢pboprednae
Eur - pyoGne dosattuepnii8&lhovm mapuje situg§ciedomri
stupni vysokogkol sk®ho gt udiianf cromaz a m&®a np
v bioinformatke Vdost upnlich upgdpadoacjh mogn® smery
b oinformati ku, respekt2ve vipoltov¥% biol-gi

pltsobiS ingpirat2vne).

2.St r udhara&teristika bioinformatik y

2.1 Defin2cie bioinformatiky

T e r nidoinformatika zaviedla w . 1979 Paul i en Hrofgemwraay| np rceh
procesov Wi ot i ckT ch sWlsa sBmmiscahi.n fjye mdt i k a def i no:
sp!salemiprijrecvpjaly povago ba m8 ozgaedidominiky § c i u

spol u S Na |l ¢gdnmd i spcamipsLpaisd wa j $a d iiotnformatikaj e , | |
apol 2t hlol8gi a (comput aheiboinoall - gb iao lpwedhg)tRaun ides la
predstavuj %% to |i9Yg®r goamhebmysl¥e ojdd i gak®i nf or r
vyug2vanie pol2tal ov nbai oslprga coolv asn¥veio sarkd ccihék,o
DNA sekavleemcaj2 RT G s Rretond oblastapkros nmiekdai.c 2 nske zob
technikyanal T za ionb®,a zmw rmmo hl iz abysSvlpaosvSa gloivaainm®f o r m
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praxi sapoug&ijvaowgdgdaeaf i n2 ci aioinformatika tieosynerjymom pre
vi pofamoile kwb iSoln-t.gak ®k o Ovek vy u ga dharakterigooil ? t al
mo | e kyah k€mponenov ¢ i v brgamizmov Bioinformatics Organization, Int. Pre
ilustr8ciu rozmanitosti dekimh® Z bioinform

1 (Molekul§ r )Bainformatika jegko ncept ual i z8cia biol-gie z h
fyzi k8l nej cSa®niie)8 cdinfonfatiky (eddodedh ch di scipl 2n
apl i kmatemati@p ol 2t al ov® spracgtkasi ei p@dhno pmgs i 2
ausporiadamgOk®ho srpooziseanh® s t T m{Gersiein mo | e Kk
BioinformaticsGroup- Yale Universityz).

9T Bioinformatika jegsabfpmp§Pdvegdn, Vvnkoomat ik
m

i ke
t e c hn,oaby wgivaeili jednu di sci pl 2 nu. Konel nl ci eOom
objavovanie novich biologicklcjipeposprekt Ry,
ktorej mo g nood v o djedSa uj Ypcrei nc 2 py i (Natiobal cCenteg ifor
Biotechnology Informatiofi NCBI 3).

M Bioinf or mati ka j e interdisai ptonBrana2 vedol
apol| 2t dviemKiomre| nTm ci eOom bioi nf oholgickej ky | e
infor m§gvoe viekinkymtp st ve d&t a z2sk8El gacate, gi
kt or Talho giegiorganizmovZ 2 s knaonv@® p onz graid K yv § gny dos
na ebbhasti, ako je Oudshk® gidvatvn®ho ppn
energetimab i ot e celTimeoBuropgan Bioinformatics InstitLiteEBI °)

T Viskum, viaplik§c ivhaploebtoovi ch n§ssr cjedaIn2 rpir 2 s
vyug?2lviamliegi ckT ch, | egh@lebwkgrcay dibmhawi 8 &§h @
viskumu, vivojag8sar gampidvi k & oz2es ki@ aualadaie,
organizovaie, archivovaie, analyzoanie a vizualizovamie t T ¢ ht o (Ngwraj o v
Institute of Health NIH ©).

US Environmental Protection Agericgefinuje(zmet odi ck ®h® hDadn®k &) o
bioinformatiky nasledovne
) vivoj novich al gor§istt mapjo caysdjet naiv siedxtzidSealiddmd h

v e Oksl¥#bhod 8t h

2)anadaTzintarbrze~ly§bitypov d§t, vr8tane nukl e
sekvendpr ot e 2dnoonv®inc ha prote2novich gtrukt %r

3y vi voiji mml e mem§ s8tcriamj o v, kp @ ®tpowah® 1§ Rp2j W e f e k
managmenbhych typov inform8ci?

22Bi oi nformati ka a vipoltov§ biol-gia

Bioinformatikagav T po | t o v § ols ¥malsvedaiag iVaz kt e

! http://www.bioinformatics.org/wiki/Bioinformatics

2 http://www.gersteinlab.org/courses/452/§8ring/pdf/cbb752ang-spr09bioinfo-intro. pdf

3 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/About/primer/bioinformatics.html

‘Poh?tbvs veda mige byS definovan§ akspgaédvam aeonkoi
aprakticklch techn?2&plniakg§odiBut iathplvd ménnts§ sit ®ma ¢ h .

® http://www.ebi.ac.uk/2can/bioinformatics/bioinf what 1.html

8 http://www.bisti.nih.gov/docs/CompuBioDef. pdf

" http://www.epa.gowomptox/glossary.html
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f Bioinformatika wuplatRuje princalpy safuoe Okl
rtznorod® ®dd kyeadp | @te gtdlizv r oz u m?e ma Omugijidnol nej g
Bi oi nfor mantaijkm® zmamR&moeqitck Zéls kddeSatab&@z ab§z,
model ovanald@-ngSdnpiohwkaual i z8ciu

1 Pol2thmilomdw8guig2va matema®i pk®staupy ph | tioegeni.
experiyoeoatdt nv biSnad?2oi srai egeni e biologickl
pol 2t ard ®atiamkp s¥% model ovaniaa,n@. gorit my, h e

Hoci bioinformatilkeap o | 2 t il cods8gp r | nocklpiegxn &,t uj e aj viraz
na ich Ybghedkhy. z2skan® met - dami pol 2tal ov
bioinformatickITch r ieeqreinBichj ¢sblmem i. me da | Ry ¢ & n
vexpresnlch vpugitPmchExpectati omu jeMawigmit 2an i
pol 2tal ovej bi | - gi e. Ak s&t oigajk wayt boad?s
aspr2stupRovaS doplnen® expbiesin®f oprrnoaftiilcyk,0 mmr
VmnohTch pr2padoch sapotl 8¢ta, og & obdnoel nziabnmi mesRee
ahranica medzi nimi je | asto nepostrehnuteOn

y

c
g
0

2.3Pre- apostg e n o mbiaginfor8natik a

Pregenomi&§ bioinformatikaj e char akteri zovan8 najm? vyug?2:
ukl adanie, z2pkawa kice . tarmaxdi$as o aawdntesklasickej V
bioinformatiky boli mragtmd2enyulSdagoes®o k poé bi oy
anallzu sekvenci 2.

Najva| g2 Yspech bPobptot mOuifk kj®h oprgaeekntdinouk y  k
V d?*sl edku odiegvtposys kumoyV aj ®re povaha a prio
viskumu a jehoTapdv kB v Ru jzuame beikdoiiOkfl onti mastpitks o b n

 TerazsYkiedNpoz2ciigernyzmmssapuphd®S rozdiely a
medzi vgentzkiimiceg®mc h dr uh@wmlg&y v dgdpheScoi f § tc Yk dRi
z 8§ v ejreyd oo tdiutochdkaediv g e o@zeScvrer gvol %ci i . Tento ty
oznal pojmmk o mp a r gehonia.n a

1 Exi stteughseo b vg mrautm@ r anihepodé&pbat 2 geimreftarck®gi e
(%r ovne g®novej expresdlgor oby,! zanlyetho gu 8rdl An
Poug2tmahtca t echnDNAmgrograyaNaaklog 2sca pr 2buznich
budest §l e vi.znamnej gi e

1 VI znark gphr i 22ncemgt gddentifik§ c g @mwv T ch Bskcv&cad Okom
rozsahu(napr.me t -yeagt twehybrid) b u d e arsfls S nimi agp “avi 9bhdaa S
bioinformatiky zamerag naf u n¥%genomik.

f Bude vgeobebniVs$ ®lgSsganh af) ddg ®nvamotkud ®h mv T
produktam. To povedie k:
o0 kpokusmk at al obi n®aw acShar akterizovaS inter al
g ® n miprodukami( u  Oprotednila,
0 k pokummok r y gt ak éig raasfaldbdprechovedanieg t r uk g &t kT c h
pr ot e VDmud uktQroa genomila.

8 International Human Genome Sequencing Consortiaire 2001409, 860921. Venter et alScience
2001, 291, 13041351.
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T Vyug?2vaniwl s ke@aebadme di ej2infosmatiky, ma na § mejrett k1 ¢ h
bi omedic2nskych experiment 8l nych ds§t SPoO|j
pacienami - od hmotnostnejspektroskopiea gp 0 k | inrvitra tes®yv e d Oaj g2 c h
Yunkov- sabude pe wsa S Oad 2 pracuj %ci cha vme nvol csnkiul mel ¢
informal nl adndd eclhavwn ®lyo pr %du b unk obudej a me
migov alSomer | nejda akademkekej sf®ry.

St oj 2 za zmienkuvek gmstgeqetnk ¢ k ®y Pdil ea @tna visk
z av e d prageromik T ¢ebhnik cshe k vagand ayl T z

BApli kal n® obl ast.i bi oinformatiky
Aplikal n® obl aspadl| 2@tiadionvfeqr nbaitoilk-ygiae j e mogné
splsobmi. Na8dzameér ZciZdhzOpedy pki@@aadani a met - d |
g®nu, gen- mu alebo ich produktov je mogn® a
do 3 %Wrovn?

1) AnalTza sekvencie) | eNdap®@rok Ia@nu (prote?nu

o PodobnosS s inTmi zn8&§mymi g®nmi
o Fylogenetic®strony, evol ul n® vzSahy
o | dent iddébiekigirovala ccho m®sekvencii
o Charakteristsek®enwlias vigsthosiz v kz&lomiedp,
mo di f imiestd) n ®
0 Predikcias u b c e llud k8arlniezi8§c i e
0 Predikcias ek unjd 8t m@qgti I8y kt Yr
2 AnalTza kompletnlich gen-mov. Napr2kl ad:
0 Kt orodRyg ®no% p @2 tlotmnj & chl ba
0 Umiestre ni e g®nov nha ckhorroemoS8zc-imnaeoso If baik@u ou ¢
0 Expazid dupbhi k§@®dhov
o Pr2tomnosS | i nepr2tomnosS bi ochemickTch
ol denti fi k §cb'i ae ®ecThm b aj Yc
o Viznaumha® osti Vv evol %cii organizmoyv
3y Anal T zagg®nmuh @afduindkkddindav.j Napr 2kl ad:
Anal T za; empcesanemrayidsgtkanRNAent r §ci e

0
o Proteomikaimer ani a kpmaode&kdvaled3r®medi fi k8ci e
o Porovnaniaki @ac memil d gkl ch dr §h
o0 De | @lehbo amutant ®enotypy versusfenotypy

o ldentifik8cia z8kladnTch g®nowdioceat ebo g

Odbornl | asopimoddaiinhpd mtatididezeitoqlias mi zamer al
na mat e npaot|i2ctka% oay g/ bbliiokl u jge uo dnbaocsrl ne® olving rckhy ovb |
bioinformatiky:

1) Sekven| ng8 anallza
2 Anal Tza gen- mu

3) Fylogenetika

4) Expresia g®nu

% http://mww.bioinfo.se/kursestvell/per/bioinfegeneral.html
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5 Syst ®movs§8 biol - -gia

6) Genetkagpopul al n8 biol - -gi a

7) Gt rukt urnakabioinfor mat

8) Vy hOad 8§svparna ceo vaa ntexeov “%4sd aj ov a
9) Dat ab&mrzetyola- gi e

Bessant et &’ vk ni he venovanej vyt vS8raniu praktick
programovac?2ch prostrediacihvw BRpt Il kcadasti a My ¢
bioinformatiky:

1) Anal Tvanskk

2) AnalTza microarray
3) Proteomika

4) Metabolomika

5) Syst ®movs§8 bi
6) Gt rukt Yarna b
7)) HObkovsg anal -eM)at ury (Literature Mini
Vnas| ecd pp & a p istvaoklnv8Scthk o st i charakterizovan® |
me t - d alguofitmaaipo u ¢ 2 v abiolnformatikegp ol 2t al ov e | biol - gi.

31Anal Tl za sekvenci ?

Sekven|l ns& mahalkiuz & rinadipinfotmatike| predstavujeautomatizova®
pol éwsakd amani e charakteristyvkgIDNAaIfebaog npernd toev?, r
Doanallzy sekvenci?2 je mogn® zahrn%S napr.:

f Porovnanie sekvenci?2 s cieOomlao®kve@cimhodobn:«
(zarovnaniesekvend).

f | dentugf®nko8gdic lk2tt¥ac h yd§ msct or Witrbndv@ exunov a
regulalnlch prvkov

| Zistenie a porovnanie bodbw rhu t 2&lebo jgdnonukleotiddv ¢ golymorfizmov
(SNP) v organizme zdcHdrkekdvom z2skania genet.|

1 Odhdeniee v o | & benetigkej diverzity organizmpv vyt v8r ani e fyl ogen:
stromov

T Anot 8cia funkcie g®nov.

Poug2van® met - -dy

T Dynami ck® pr ogr ambeedlemard/u n(cahl gpr &
sekvenc-Wat eBmanhpre )ok8lne zor a
T Heur i sneit ¢ kd®y hnCra dfevlang el n1 wdatsa m§ 2
(n8stroj BASBALAST a

t ngyl ob8I1 ne
deni e
achtve Ok ®hc

f Anal Tza sekvenci 2 pomocou bodovej mati ce

T P&r mova@enisvyugit2m skrytlTch. Markovovich model

f Zoradenie viacerlch sekvenci? S vyugit2m
programovani a, progres2vne Z @lgoatchie Freng p 0O Mo
Doo i ttl e, ktorl je z8kladom programu Cl ust

19 Bessant et al. Building Bioinformatics Solutions. Oxford University Press. Oxford 2009.
Y Durbin et al. Biological sequence analysis. Ninth printing. Cambridge University Press, Cambridge 2004.
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Mar kovov] wlasvipadiéltd m ¢gpecial i zavan ®&bhd o EMn @
g 2 h akio®@atriak z § k | mard&st vopbamsti strojov®ho ul eni
§ Zostavovanie fylogeneticT ¢ h s:t r o mo v
O svyugit2zm vzdi al khn@astmloowlmc2mngaht 2 @l gaor i t m
Neighbourj oi ni ng alebo stromov na b,8ze najv?
0 svyugiBta?yre s ovpstkdwchepodobnost nheth- dmo dMa xiv!
likelihood.
f HOadani egeg®nmpae ugi t 2 m Mar k o vsokvrlycthl crhe SMiazrckoovv
modelov

32AnallTza microarray

ExpresasmnohT ch g®nov mige byS urpem@&comeraing ane rt
t ec hn %k §¢raarmag EST,i SAGE, MPSS, al eyrlva prl!iczkodiplexne]in-

situ hebrVgetziB iti et oi tmeit v @ yanaskrgslenesadii eme r a n 2
Preto je dtlegitou Wi objat poiicttck]l ovepsgdti oodj
sign8lu pogt dghgnm@unov e vex preedskioenVymu g2 vamu e t ech
microarray je \s ¥4l asnosti pmaig¥rvastsapenaa maposSavaei g ®
mechanizmup * s o bterapeta? kdi agnost i ke klinicHWladhy?2 okt ho
pr2padoch.

Poug2van® met - -dy

1 Spracovanie obrazu zo skenera mierr r ay pomocou pol pat al ov 1
i d e n tuispoiok Fanavenie intenzity spotopa@zadia

T Normali z8cia d8t pomocou geanekyovej) gtatist.i

T AnalTlza d§t

o Hi er ar c hi ¢ k ®prieneklastravamig a ni e , K

o Vyug2vamioelechusiet?2, Self Organised Map:
o AnalTza hlavnlich komponentov (Principal
ol nformovan® % enie, Support Vector Machi

o Met - dy v yBuagy?evsaojv¥scke® si et e
1T Dat ab8zov® riegenia na su¥vhiosvi8vca nciheorkenxfporrenssr
experiment 8| nympmod (tzv.onéta@). enk ac h a

3.3Proteomika

Proteomika je zamer8nna kvanekpr k §a idkdmpletnej sadyp r odve 2 n
(proteomu) v bunke danomokamihu. Proteorsik T v Tbslk upnt v o d i ea2-Da mer an
gel ov® elyekptrreo f e [®al re §udpiir do it ke angoivs,k o p rteraze o mi k vy
z a me rna Bostap, ktor®charakterizdjsf unkci u ve OkT c h Pretéémikar ov pr
saaslto poug2va ako Yggnomimy mNm pmal feoklknpresi
poug?2vaj¥% prot ez on?® hmipekirometnai®Py Vyaodnocovanie

MS d§t je zameran® na porovn§viamoen os®tki®h
shmot nosSami predi kovanprnt en?an ozv kclhangdéait kaebkSara @

12 EST- expressed cDNA sequee tag SAGE- serial analysis of gene expressibttPSS- massively parallel
signature sequencing
13 Whitehead Institute for Biomedical Researitip://jura.wi.mit.edu/bio/education/bioinfo2002/lecture10

color.pdf
1 hitp://mww.pasteur.frirecherche/unites/Binfs/definition/bioinfatios definition.html
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gtatistick® anal Jexdstekovaloo h ewee/dpal peptiovozr Thkeehg d e j
bielkovinypr 2t omnej vo vzorKke

Poug2van® met - dy

f Obr azov 8 aknvaalnitzDaf g ®E o v a

f Gtatistick® met-dgmpodaba®abl zu expresie g«

f Porovnanie expeoi epipll digedntodpomocou
vyhodnocovac?2ch f unSEQUEST, (Masadeboi ng functions)
novgeavdepodobnostnej funkcie odvodenej por
modelov”.

T Vivoj novl cpho mdogoou ittemervrei sgtriacfkoevj €pti mal i z
(Markov chainMonteCarloal ebo skrytTch Mar kovensvboch mod e
sekvenln® anallTlzy.

T Vivoj expervimpot@8owlych met - -d na kvantitat 2\
pomocou MS.

pessssmmp- Metabolomics

3000 (the human metabolome project)

Chemicals

Proteomics

(the human proteome project)

Genomics

(the human genome project)

Obr. 1 Pyradam2da ¢givot a

3.4 Metabolomika

Zaober8 sa kvantitat2vnym meran2m metabolic
charake r i zoval a i ch fenotyp alebo fenotypov¥%
pertu?.b8Ro@d metabolitomorsgagani amemideetle&k®@d &t &C
molekula sh mot nos Sou Met hHD00 oMBaka vyug2vaUPeCxper i me
HPLC, CE/mkrofluidiku, LC-MS, FT-MS, QqQ-MS, NMR, RTG kry&ECMY ogr afi
LIF detekciuau mo g Ruj e :

Vytv8raS metamolick® Apodpi sy
MonitorovaS/ meraS toky metabolitov
MonitorovaS kinetiku enzlimov/ metabolickTch

Pos%di S/identifikovaS fenotypy

Monitor ovagS®naonktse r2ank ci e

SledovaS % inky splsoben® tox2nmi/ perturbart
MonitorovaS dtsledky zablokovania |innost.

= =4 -8 -8 -9 _9_-°

15 Colinge et allntroduction to Computational Proteomicomputational Biology 2003, 115%60.
'® David Wisharthttp://incob.apbionet.org/incob07/presatitin/wishart. pdf
7 http://incob.apbionet.org/incob07/presentation/wishart. pdf

8/33


http://incob.apbionet.org/incob07/presentation/wishart.pdf
http://incob.apbionet.org/incob07/presentation/wishart.pdf

T ldentifikovaS funkcie nezn8§mych g®nov

Vizvy pre bioinformatiku

f Met abolomika produkuje.veOmi rozmanit® d§t

f Ve Omi m8&l o mettabjoé othbes k Lph T dd¥x ieslteukjt¥ olnd rc k &
met abolicklich drafovBEGGtabBizaCWHauman’ Met abo

T HObkov§ armxlisz aj &8itBiolpided RdlySdargh

f Problemati kasmahsatjop RaVv anndac hd §nta prrlozdiuykcohv ami
apl i k8 c LaboratoiyMdBmationManagemengysten).

f Spracovanie surovich analyticklch dg§t, Vvyuc

T Met abol omi ck@®tgptlamgdar dy a

T I'ntegr8cimnat@dajtock@ model ovammMenc me tsaylsa I®nwmk

biol - -gie
Poug2van® met - -dy

‘HMetlgbolomick® d8ta s%% anal ymedwvam@ni gtsdtriog tc
ul eni a

o algoritmy pre wulenie sa bez uRrrcipat Oa : h
ComponentAnalysis) aSOM (Self-Organizirg Maps)
o algoritmy vyug?2vaj %ce i nfPartiaheastsqua®@s) ¥ eni

aDFA (DiscriminantFunctionAnalysis)

Pozn§mka: Gpecializovang bioinfopm&ktika pre

35Syst ®movs8§ biol - -gia

Je jedmou z najmniez & c h n oichoi nv B n d kyahc ébad #vedg.r n

Prep 0 j e n 2 m y, gooteamilyj bunkowej b i od, - gliedk 8§ rnotl wjlbu logam i
genetiky, s matematikou, bioinformatik, st r mav8irpsotivtoni met u m@dgRuj e
objavovanie doposda. nezn&mych princ2pov fungovtarira ¢
testovat enamddez po ¢idti k ¢ hd ro@rokgonwl cahj ,c ek tegr @ uany
ugitol n@Gexmper ¥%imemn §1 ny di pradizan lai ebkioovi naj iIniieelr e
postumvzd o gahné& s PevSmoadter nej syst ®movej biol-gili
prob¥emy

f Anal T za ardgmiatmg kKktyYarcyelail §r nych si et 2

T Pol2talov®dm@tdebaoananivej signaliz8cie

1T Charakteristika bunkovTch sliieguojvel clod gmniEin
generovanlch siet?

VzSahy ¢gtrhikalYogi cskleda® faunkci 2

Ot §zky zaevholvualnn®&hoa vivoja sieSovich gtrukt
SY% gpecifick® topolaglck®mviasygy pltebercaaam
apod.

= =4 =4

18 http://www.hmdb.ca

19 Shulaev V. Metabolomics technologydabioinformatics. Befingsin Bioinformatics2006 7, 128 - 139.

20 poki-KinoshitaK.F. An Introduction to Bioinformatics for Ghamics Research. Computational Biology
2008,4, 1-7.

2L Federation of European Biochemical Societigtp://www.febssysbio.net/flyer sysbio2009.pdf

22 Qi J. et alModularity and Dynamics of Celluldetworks Computational Biolog2006 2, 150210.
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f Dizajn dakladdBanirea hwet evlow®nnypohk T it meat - d
avizualiz8ciu %dajov.

Poug2van® met - dy

1T Bayesiansk® siete, orientovan® pravdepodobr
f Klastrovacie algoritmys y u gi t 2 m skrytTch Mar kovovlich mo
1 Klastrovaniesvyugit2m t.opol -gie siete

f Integrovanie sYyatrav S§bbythjdlideranci 8§l nych

dynamikys i et 2 .

36Gt rukt urna biol - -gia

Gtrukt %rna biol-gia sa venuje gt¥wdiu fyziks§
protve?Vviskum je typicky zamerdmhkoaow,z Sghr unk
podobnosSou medzi proteznmi, sumiumi§ c molekuml a
avzSahmi medzi s e kivcehn cg tarmu k tp“irootue.?2 nEoxvp ear i me nt !
naj m@ pomocou RTG difrakcie alebo NMR. Ci eC
pougit2m pol2uwualadbhohemgtrdka¥%r do datab§z.
(PDB)=.

Poug2van® met - -dy
T Predpovedef ugntkrcuiket wryyu gai t 2mc B kmgtdékcbv Mavkavwo
perceptronov, rozhodovac2ch stromov.
1T Predpovedanie sekund8rnej gtrukt¥ry na z8KklI
o Met -CHoprFasman/GOR
o0 Met - ajabiéhosyysgd (Nearest Neighbor)
0 Met - dy st r o-jn®wm®hrmo b@ppaiMeenr Machines
1T Predpovedanie terci8rnej gtrukt %ry
o Sekven| n8ipowmgiltige ahomol - gnej sekvencie
o Threadingi hOadani e @mmay ki Yoro,dolbtn® konfigur §c
zjavne]j sekvenlnej podobnost.

37HObkovsg anallza |literat ¥Yry
Predsavuje pr oc e s upl at Rovani a (ctatagnhn'rn@)ha adat hbgzy
publ i kovane]j l i terat Yary. CieOom LM j e pomt?

tradil n® vyhOad§vaIcevesxktrry®trr®1 ez maeIO(kdktt:ldnrdswlhs@JmeJ
litera t Yar a lniéab@bhévej analylchg prédpoklatr a g &r ywgi vat e O
Aobjavnothag§mamuga2mav® SYvisl osti medzi z
ktor® mtgu pomicS pri rlegen2 zadanej Yl ohy.

Poug2vanrf® met - -dy

1 NLP (natural langage processing)

T Poug2vanie kontr dln@awpanejnotmemrkil rad IVar i eg ®n o v
chorthb | CD, g®nova ontol -gi a, kioarpd rl 18ach &
terminol-gi?2 BioThesaurus)

T Vyug2zvani e Uwdical L{nguage Syisten)

2 http://www.pdb.org
% Rodrigue-Esteban R., Biomedical Text Mining and Its Applications, Computational Biology B0Qg%.
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38Vytvs&ranie bioinformaticklich riegen?

Priklad ilustruj%ci komponent grhisgpda®ma. na vy
Vo vgeobecnosti v piesd/novty § avdyevhk na®p k ondpg em @ c thy
mogn® analyzovaS kBdn® bd&tza pz2skamp® Ido exter

strane nie je potrebn®~ma~1§ vliastn® d§t a, a
viastnlimi, &bliebofoem@agticd) mi.
Uug2vat
Web
server /
\ |
oriento nN§str
/ anallza
Nov ®
dg§t a I
s —

Lok§&8l na d:

Obr. 2 Generi ckmi édgséypidkid nkompenentamik ®kt or ® mt §ad by S p

4. Matematicko-informatickT a p a bi@rformatik y

4.1Gt a n d@matdmuaticko-informatick®me t - d vy

Pri rozvoji Bioinformatikysah Oadi s ka +atf @emantaitélkc&k ®ho gt andar
pow@j % tieto pr2stupy:

Matematika

- vektory, matice

- integr8cia, diferenci8lne rovnice
- numerickl idnttegredllmy wlipol et

- polynomick8 interpol 8ci a

- met-da najmeng2ch gtvorcov
- iterat2vne met-dy na riegenie syst®mov | i
- riegeniehnebvn2g8rnyc

% Bessant et al. Building Bioinformatics Solutions. Oxford University Press. Oxford 2009.
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- form8l ne Ghamak ®kg ki erarchi a

- permut §ci e, rkkeknbr eratt ©® i kaSahy

- te-ria grafov: tranzit?2vny uz8ver, najkra
vetviaci sa strom (spanning tree)

Gt atistika

- popis d8t: pmoideunse r ,k vnaendtii8lny,, gtandardng8 ( ¢
rozptyl, koeficient rozptylu

- line8r nak oreglr&csiiaa a

- te-ria pravdepodobnosti: axi-my pravdepod
nez8visl® udalost i, Bayesov vzorec

- n8hodn® premenn®

- di skrsptjniet ® r o zkdvealdernSita,, -te3% RisllesSmeteoovovotF
rozdelenie

- te-ria odhadu, interval spoOahlivost:i

- limtn® vety

Datab8zy so zameran2?m na biologick® d§t a

- d§tovs§ nez8vislosS, fyzisak® nmyr,gdmage&oniva cd
- relaln8nalrg8boa®afor my

- relaln® dot azmptviamalei 3 &iciyk ydat azov

- YwWwod do Data mining: kl asi fik8ci a, kl astr

Machine learning
- Skryt® Mar kovove modely ( HMMs)
- Support vector machines (SVM)

- Neur -nov®i eipeeceptennu, Hebbovsk® ul eni e
Asociat2vne ulenie, S%Sagiv® ul enie, Reku
siete

- Genetick® algoritmy
- Fuzzy mnoginy
- Pravdepodobnostn® grafov® model y

Pre bioinformatikuz § s a d eb ikoalgodgli ckT , alebo informatick
povagovanl za jej predmet . Na *maperedmlrante ,uni
najlastejgie je jej smerom mogn® vysokogkol s

42Techni ky vgeobecn®ho pr2stupu
Vtejttd Isds uveden® vgegleadc ud® peaniofnsticuiyd. k

Dynami ck® programovani e

Vo svojejpodstate ide o pt i mal i zal nYs techni ku, keN sa pr
dva podprobl ®my menge|] veOkowtsikyt ak, rgegeni
nadpr obto@denk O%| ovich algoritmicklch pprizstupo
vyhodnocovan? sekven| Pepkl pdamdepodgbhoat i .
programovania s Y% -WldnghoSmithtVateyman aiterbi dldostmus. n
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Met -da klesaj sceho gradientu (gradient desce

Nach&8dza Ssvoj e uplatnenie k o rpé&dob® tlgoatmu p r i n
backpropagationap r i skrytlch Mar kovovpoddbepmoa e Id dac ly
forward-backward

Met - da EM

Expectation Maximization (EM)prda spkw@Endaepr i:
VskrytTch Markovovlch mpodobdBaunivelch agoriimm@dd e me n't
ugit onodelochws i t uS§ci §ch so skbreygtnlTmm pprr2ekmgandnol mi p
situ8cia, keN d8§ta chlbaj¥%, alebo s¥% nepozor

Met -dy MCMC

Mar kov chain Monte Carlo (MCMC) je d'legit$§
t om, ge najprv sa kongtruuje Markovov reSaz.
z 2 s k agmaed opvoa n ¥ idaiksot rsitbac irue SazcaDpy® MmMnanhh ® hMEM
a | g o r i Giblsysangphag algoritmusMetropolis.

Simulovan® ¢g2hanie (simulated annealing)

Je to optimalizalnl algoritmus, hOadaj %ci
funkcie vo veOkom prkeahgQdaodng vkarnokmu psa eask tou £1. n e\
Abl 2zkymiA riegen2m, ktor®ho pravdepodobnossS
funkl| nT mi hodgowmamigl @ab8l neho paramepoluast (t
procesu zni govanl . Lasto osobitn® wuplatneni
di skr ®t ny.

Evolul n® a genetick® algoritmy

Evolul n® algoritmy s¥% optimalitera®Pgabtbor poh
na evoj &g i wn¥&Ethoarnni® mme Spololnim znakom | e,
por Yz mi ean, za pr2tomnosti funkci e, ktor§8 dc
an8§sledne sa daj% oddelGeSerbygk®| m®godi tunyyi t :
evolul niphehOQOak®&whaniikkunaohg§ensniku riegenz o
aprehOadg8vac2ch probl ®mov.

4. 3 Vizuali z8cia d§gt

Mnohorozmern® d8ta musia byS pre vizualiz8ci
met - dy, ktor® najprv viaagdrmhozpamdrers® od 8mag) ¢mrOami
dt a najvaNa@2tab®pPo yspracovanie d8§8t a redukci

- PCA )
- Faktoro8 anal za

D&a je potom mgn® zobrazt pomocou 2D / 3D grafov. By ako napr. Matlab,
Mathematica poskytt#jmnoho spsobov vizualigcie a *zne typy grafov vi nt er akt 2 vno
prostred kde pow vateOm* @ kontrolov&uhol poltadu, vékosSdetailu al.

Vizualiz&ia d&t v 3D prostred mt ¢ byS skvalitner® poujit?m novch 3D efektov a
pokrd ilTch graficd ch technolgiz s paugit?m modermch grafick ch kariet (GPU), kta®
si4 i napr. na vizualgciu novi ch, graficky &rol ni ch 3D hier. Vizualifcia c&t tak nt §
bySvytvorerg s it znym typom prie@dd ch, priesvithch objektoy ktor®mt ¢ prezentova
dStov®body. Moder®grafick®karty $naviac schopBrenderov&obrovsk®mnagstvo it s
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veou fchlosdbu, takle je m@N® d&a vizualizov& v reSinom lasei nt er akt 2 vny
spt sobom. Podob® grafickb t e ¢ h n ®d manier@ine p o u § 2na avipudiZciu 3D
sremkov QudsK ch orggnov vmedi2ne B, fMRI?® srtmkov Qudsk@ho mozgu §) ati.

44Konkr ®t ne apprl2iskt8ucpiye a
Vo vgeobecnosti sa %l ohy delia na:

1. Sekven|l ne orientovan® probl ®my
2. Ds8tovo zameran® probl ®my

Popis konkr®tngchn?pkspuipoviagen? pr okml ®mo v .
predch8dzaj %ca [2Al.ngpirovan8 kni hou

Neur -nov® siete

MognosSou je viacero architekt¥%r, napr2kl ad
Vs p 0 ] algotitmom backpropagation ale obl as sa mlge pougi
simulovan® g2hanie.

Poudgitie neur-novlich siet?

- dok8&8gu zachyti S korel 8ciu medzi jednotlivl
- vobl asti grafickej vizuali z8cie: snaha o pt
- predpovedanie sigmS8Signyepnyehmt miewsta

- apllk 8ci e pre nukl eotRNAov® sekvencie DNA a

- gtrukpttroad agenet i ck®ho k- du

- vyhOadg8vanie eukaryoticklich g®nov

- sekven| ng anal T za apkoozno rsoav aunl22m npeourra-dnioav,§ vs i e
- predpovedanie Aintron splice sitesh

Skryt® Markovove modely

Ul enie rmbehpS rtznymi BaumWeach#®Img ¢ r iptommo,c opr 2 s
k1l esaj %c e h o/itegoralgatiimermR ou ,n dtir ®novan?2 s-minim! ge po
roznorod¥% klasifik8ghOadgvaoke “wnarawnal Pouoaa

PouvdittiTe:th\/Ira\rkovovTch model ov
- hOadanie g®nov

- urlovanie tried sekvenci?
- modelovanie druhotnlch gtrukt?% nych prvkov
- model ovanie vzSahu medzi p8rom DNA sekvenc

- objavovanie DINAbIlselk venarn &« hv

Pravdepodobnostn® gr af ov ®yegian neevorks), BayesovskRa
Mno ho rtznych probl ®mo v s a ds§ pop2sas port
Pravdepodoladnoy®6@odeunyo gjRuj % vyjadrenie takl
grafov, ktor® vyjadria dig§svtirsil b¥%dmodelVipa pe® adoalrelp
grafov® modely sapdédjpadochocdchegypdbdgds moale! joa
pr2tomns§ nei stot a mRomacoud r, a fpod @wrho vimamad e | oavt Nv |
inferenciu, |ige odvodenie stsatv2oov nezn8mych

% functional Magnetic Resonance Imaging
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Pre kagd¥% aplik8ciu grafovich modelov sa p«
model u, pretoge grafovl model vyjadruje | en
di strib%cie. Ul enie prebieha na poaomrajvad|l e
zhody (maximum |likelihood), alemod&IM adfmlobaj

Gpeci 8l nym typom grafovich modelov s¥% napr.
rtzne klastrovacie algoritmy atN.

Poug[8]t|e
model ovanie prote2nov
- gene expression, mi croarray anallza
- profpedmne2n interakcia (pr bDpa@g®tsiniitteragt®n ov i c h
network)
DNA (mut §ci podobnossS,

- anall z
i

sekvenci
- genet.i [

a
ka (ana

I 2 e,
za fylogeneticklich siet?2)
Support vector machines (SVMs)

Je mnogina pr2buznhickeOmet vegug? eaidgedu. Aka kI a:
m8&me tr®novaciu mnoginu, ktaﬂr\/«ajchk.’k@diTegprvbk
pr i n8¥Wp E] ml g me mo d e | nan s lve dmat rpeaikciyiasS ma
reslugnost.i nowil cm! pem&kopr ed¥tMavi S ako mo C
r2kl ady padstoreddody s¥a namapovan® t ak, ge odde
sjasnou | o najgirgou medzerou. Ntohto ®@riegiaruz k | a dy
ah8da sa ich kategorick® zaradenie podOa toh
Pougitie

- klasifik®aoiod eg@moouv a

- predikcia druhotnej prote2novej gtrukt Yry
- regresia

©T ©

Stochastick® gramati ky

Vo vgeobecnosti mmovheg prrodelk@mogw nweljp dl§tmt i gi e
te-rie form8lnych jazykov. Vgeobecnou %l oho
kdg8tam koregponduwjlkwj gr smatpirkiu.ni ch EM pr 2s
podobne ako pri IBkmoddIlchc Maajk oivio® Tgost upy. P
Pougdgitie

- modelovanie druhotnej gtrukt%ry RNA

- gt Yadi um mol ek Yl RNA

45nal gi e gpecializovan® pr2stupy

- Hybridn8 architekt Y%ra: Neur - -novs sigé/Skry'
- Dvojsmern8 rekurentn8 neur -novs§ sieS

- Prave podobnost n® model ovaniyleogewetl ivack Tec h p osr
(phylogenetic tree)

- Pravdepodobnostn® modelovanie Microarrays

- Vytv8ranie a anallza klastrov (s uliteOom/
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46Sof t v®r ov® n8stroje
Na spracovanh esddt pddbmaiucgkaiviaejtiéa n§stroje (Sagi

g2riteOnlch My Sql, Perl a R):

- Biologick® datab8zy: sl %gia na wulogenie
ich zhromagNowmagRe] awkebhekt avne narsSshani e.
relaln® gdatampy pb&@a mocou My SQL . Ako alte

PostgreSQL& o mer | n® n § sviicnosoff Acces3r ac |l e a

- Automatizovanie procesov pomocoul apsrtoogr ar
opakovan® ¥kony sa vyhk opnr8ovaarj &mopvoancc?ccohu | ralz
uOahl| uj Yniprk®&dy &% pri predspracovan? aj

nevyhnut n®. Konkr ®t ne je op2san8 syntax ¢
s¥% Nal gie skyypkovRgtboppazikiomRllexnePdgkiaC
vipoltovo n8rolnejgie aplik8cie vhodnlim n
jazyky ako Java, C/ C++, | i C#.

- nal gou kO% ovou | asSou je numegtiactki§ td &tk
spracoa ni e ne\gl ednou vizualiz8ciou. Osobit
softv®r ov=®mu ngstroju R. Vihodou oprot.i
Microsoft Excel, GenStat &t at i sti ca | e, ge tie napr i e
anal Wiwualiz8§cik, flind>i bsih n®j ntaa pri d§vani
spolupNgLtg?zms nNg8stroj mi thniieet oj en8ptrr amel
predpokladaj ¥ pr2tomnosS ug2vateOa, ktor
ovl 8daci e prostredie. Na cdeuhejzykyr anreeo b
Zzabudovan® neel ement S8rine matemabh®c k@pTf agk
od z8klpardSovwve. medzeru medzi tTmito pr2stup
mognosSami s¥% k oRus Matlab® @p®me rg2nmyi tSe OnT Oct

Nov ® aldzna[ll. t y

Wekai Wai kat o Environment for Knowledge Analys
machine | earning, vyvViObsahujé 2,2 saduvi vemti za | Wh
n8§strajgoriat mov d§t #ge gecapacnead kawvedani u, pril o
grafickl interface. Med z i vihody Nal ej p a
i mpl emenpgroouatnrSedlrs alhawjae at ec hni ky madelopanieeds pr a
Nevihodou | e, ge nie joe®bBohojimi®iggyletaivryejlaadl un
d8tov® body boli pop?2slampd®l ereevmtl arv po® t socrh @&myr i

- rozhodovacie stromy

- ulenie sa pravidiel

- support vector machines

- lok8&8lne v8gen¥ regresiu

- klastrovacie met - -dy

- ulenie sa asgielcialnlich pravi

Mathematicai | e vaoItovT softv®er mat)agmt/anquz)mlvlvra
[14 . Je spoplatneneler@ebrsta@mg;emsklnazgmva:ml s ma t
funkci ami, n 8Dt rvoijzeu avila azs@t@niTui par ogpathpva i %g ia
procedur 81 ne, ofboy mikd iov®8 | nper oga amovani e. n e
vizualizovanieanalyzovanie grafov d at a mining. Nevlihodou j e,

vyt v8ranie krompdiexmleg jggzxcdh apr ogr amov.
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Matlab i j e numer i c k ®ostrediepadl v otv®gemer al nl progr e
UmogRuj e mamaitpiucla8mii,u vsy kr esltgv ainmpel efmemk gic3 u a
avytvs8ranie powdirdhahebd @slislba¢t ms Sou m! gu6blbyS aj

- Statistics toolbox: obsafai funkcie a nt er akt 2 vne ngstroje n é
anal 1l zu historickTch trendov, simulovar
mnohorozmernich nevimefrgyvahi mbdekbdbeh alg

- Bioinformatics tool bopoteompki snt dEt bw T ge iomi

techni k&§m anallzy gpeciali zovparno@ ewinizal®
sekvencie amicroarray anall zu
- Neur al Net wor k tool box: m8 upl atneni e p

arozpozn8van2 wvzorov
- Atieg mnoh® MNalsgioe viyo vISbh m el edide at e Omé =ad

Okrem obrovsh®spopniobswvl hod, medz¥§, ngel hed
tieg spoplatnenl. nalgou nevihodou je, ¢ge p
funkcie, | oawygadwkes poizor hiosS. Obl as sa st
inak, neg zamli@Qalk r-dgnawopres@nd pre gpecifick:
sinou.

Z8ver
Vtejto | asti pemesadviedtznea softv®rov® ng§s
kspracovaniu biologicklch d§gt. Kagd]l ngstro

str8akyj a QevThodeye.obLeacsrt@ n&set rooj e, ktor® ni ¢
dan% obhloh®S.vzai bpr povhepbadasateajexitadak z oymn®
softv®rov®ho n8§stroja usp!soben®ho priamo na

47VIi skumn® oblasti bioinformatiky

Medzi hlavn® smeryebhteof§ah®@dm®hbdbckyskumu napr
[17] patr 2:

- sekven| ng8 anallza

- meranie biodivezity

- vipoltoav®&8ebobl -gia

- anallza prote2novej expresie

- anallza g®novej expresie

- predpovedanie prote2novej gtrukt %ry
- anallTza muts8ci2 rakoviny

- komparat2vna genomi ka

- Apro‘ftpeior‘(ein dockinght
- vivoj vhodn®ho softv®ru a n8strojov

5. Gtudijn® prognwemigcrma vybranich

51VIi ber univerz2t

Viber prehOadov upnriivhelriza?dtn ut®Im rnoab evnyls osk ® u mi
rebr 2] kochvzihiade®mz 2nta adobr Yi ol Ogtsu diojsntlump np s &
Konkr ®t tiete univetzity: Stanford university,rinceton university, Cornell university,
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University of Oxford,University College London, Imperial College Londda,TH Z ¢, r i ¢ h,
University of Copenhager. ch postavenie na svete!'ge v@geo

over i S nraepbrr22kl8kdadt ai20:

Konkr ® ne podOa vybba®adbeninaa umifwernza2tti ks (
rebr2| eB GREMi[elst Ruje Stanford university n
Cornell university na piateRr i ncet on university enzéaamigvi est e
USA). Z8roveR sa Stanford uobvVvassitpiohoagNek

PodOa vyh20dsow §mca [Eur-py University of Oxf
mieste, Imperial College Londoma t r e So m, Uni vemsnay gt t eme
Z¢srich naUmsiiwvdamoint a of Copenhagen na dvans§8st

5.2 Stanford University

Na Stanford University sao d @ NMyul uje Bi omediBé bmelda c?t nbk
vipolty. Ak s a c hc ebioinformdtikymaz ameoaS shapsmegt
orientovaS na predmety:

- pol 2talov® programovanie
- databg8zy

- pravdepodbhnbosBi kha

- mol ekul 8r nfay zbiiooll--ggiiaa a

N8sl edne na druhom stupnipr gd gt @y sanaimedé
bi oi nf orAkoabicinfoinm@t i ck® predmety s a na Stanfo
nasl edovn® predmet y:

- Representations and Algorithms for Computational Molecular Biologyrz
programovaniaa 8 k| adov al gorit mov

- Translational bioinformatics pokr T va pougittrian sjialmend ioa 2nmad

- Computer Applications in Molecular Biologgr ed met pre bi ol - gov,
problematiky bioinformatiky

- Genomicspr edmet pre biol Pglaanalplroar@aem vmany lec h

- Protein Architecture, Dynamics and Structure Predictid § k| ad n ® konce
mol ekul 8rnej gtrukt¥%ry a vipoltov

- Computational Genomics d* |l egit® algorithkypympaeatvd sika

genomika
- Algorithms for structure and function in biolagyalgoritmy na modelovanie
vmol ekul 8rnej biol - -gili

- Algorithms inBidogy: det ai | n§ ¢t %d ibiainfonmatké c h al gor it
- Computational methods for analysis and reconstruction of biological networks
algoritmyad §t ov® gt r ukt Yr yr eskl ovnggitarcuek cniau abniaol | Tozgui
- Computational Systems Biology “%wo d’Tgp ol t ov biologicklch s
- Biomedical Informatics’avod do i ne¢r mptbiikog csgou va Kkl i ni

Situgcia je tak§, g¢ge Oudia gtuduj% PhD. buN
p bnl

t

odo odbozr§)v,i sn Sossltéid nopdr @@cochval i na prieni ku
s¥% kvalifikovanl na sadamosnhbhbnthaviekleck &l ébon
dovzdeba&svi | o im chlilba. Potom je samozrej
bioinformatiku ama j ¥ op rriealmevant n ® ug lo%odn @astSio us
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5.3 Cornell University

Pod

hsafudaj % gtudovaS nasl edovn® dtretdinsettiyk w:a m

Biological Statistics I vizuali z8ci a ds§t, ohodnot eni
testovani en8H ynpo®@a®zr,awwbapodobnostn® distri
Biological Statistics l i ne8rna regresi inferenci a

S
ANOVA (jednoav i a c aktorovsg anall
a

a,
a variS8cie),
vari ant %8 i r

y4
or m&l nhavadisanit

f
Multivariate Analysis mu |

n |

1

ti
anallza hlav ch komponants&kv, mk mra¢ In8c iaan,al
Statistical Genomics d! |l egi t ® pravdepodobnostn® di
aBayesovsks inferenci a, pougitiegsictiat i s
AQuantitative Trait Locus mappingi, Aanal
genetkaagenomi ka, fylogenetick8 inferencia
Statistical Methods :| deskript2vna gtatistika, t e
porovn8vanie dvoch i popmd &zii 2 ,p 0o pwlraolvmiam a
korel 8ci a, regresng anallza
Statistical Methods Il s p! sob zberu d§gt, met - da najm
regresia, viber vplkoariantick h bodov, varianci
Statistical Methods Ill | ogi ck &8-lf eg€e@lyamobhabgOky pre s
p8§rovs§ anallza, ording8lne dS§t a
|l gie predmety zameran® na strojov® ulenie
Machine Learning r ozhodovacie stromy, support vec
sparametrami, Skryt® Markovowenmedal ni al
Advanced Artificial Intelligence reprezent 8ci a znal ost 2,
prehOadg8vacie proced%ry, vymedzovacie pro
Advanced Topics in Machine Learning i nf or movan® ul eni e ( 2
adi skriminat2vne) ,(ktnye i mdjolrImogvép2n ®s wd eech,i ek | ¢
di menzohBgt iack® ul enie (Kal manov filter, z

5.4 Princeton university

N a

Princeton University vslapond oveéeflelbém?d - §var

PhD. (Ph.D.). Znatematickein f or mat i ¢ k ®h @ d @p h[O& likis EEgavety:

Foundations of Machine Learning mat emat i ck® z 8kl ady str o]
z8kl ady strojov@®@bhnoal Ukaniua,i anBehh sa al go
zn8hodnlTch pr2kyaldod§t oallesasatiji. rivnvlenst ovani
zlepgi S vikon s abdloctha zaol sgapodivdctoronachines.| e ni e
Probability and Stochastic Systems Yiv o d do te-rie pravdep
premenn®, nez8vislosS.e Brrd&Hakmwvepodesyb, Ma
Poi ssonov proces. nal e|] stochastick® moc
n&§hodn® sspioghashllyi vao s S.

Optimization under Uncertainty kvantitat?2vne pr2stupy pr
rozhodnut 2 pzrliogti & wr IPotu@gtviaj & sa rozhodov
MonteCarlosst ochasti ck® pr ogr aprMo8monviaen i eP rseydspto®
Regression and Applied Time Series met - da naj mernoyl®?uwsht n@ts\8q
neparametrick® technikyLdSPpV@R@) as®r i @m.e umo @ e
priestoru, trendy, kKl inick® model vy
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Statistical Design of Experiments hl avn® met - dy Dhgtnser Bikye
af yzi k8l nych ved§8ch. Kongtinehciapl ek@icn ia
predpovedanie mbenieroh o dnut 2 pod nei stotou

Introduction to Monte Carlo Simulation s i mup r8icamy avipol et pr
stochastickI cimt emopdreeltoovw a ra2 re8l nych f en
di skr ®tsnpyacjhi t Tac h ng§hodnl ch premennich,

agt akBstainal Tza simulovanlTch dg§t, wvalidaln
reSaMaekav chain Monte Carlo met - -dy.

Dynamic Programming %v o d do stochastick®ho dyna
di skr®paoapgpi tao st avov® dyna nmieckko® lopzor®g r a my ,

st aci odnySrrannei cak ® d 8t a

5.5 University of Copenhagen

P o d Othsa hauniverziteCopenhagen ( D8nsko) gtuduje Bioli
vysokogkol s kndematickg tn¥hdiramatZd ck ®ho pohOadu s¥ d?

Machine Learning ako jeho s% asS sa vyuluje Bay
siete, support vector machines, pr2stup M
Statistics for bioinformaticians vy ugi ti e g t a bidinfotmatkey gpe
avprobl emati ke emmll @k mle§ Potkifd lvaagi gpr avdepod
mi ery na dsipsokjri@tincyhc hvzaor kovich priestoro
anor m8l ne rozdelenie, Gumbelovo rozdel eni
miery, tabuOky, priemer n8 h ogramy,baplotygt and a
aQQpl ot y. Simul 8ci a, gt ati st i c lofiodnptengr am
maxi m8I| nej pravdepodoklnositfii, k 8pi adp oBEwdlawn
spoOahl i voshootsPapping.o gi ny a

1
(
C

5.6 University of Oxford

Po d O sa[n2 univerzite ®x f or de pon%¥%kaj¥% na sdse®ma?e]Bi
biol -gie nasledovn® modul y:

Perl Programming for Bioinformaticprogramovanie YPerlevpr ost r ed?2 Li nu x|
Introduction to MoleculaBiology

Statistics for Biosciences des khani gt ati st i ka, vizuali z§8c
podmi enen8 pravdepodobnoss§S, Bayesova vet a
an8hodn® premenn®,v yttevs8troavnainei et ehsgtpaovi,® LA Na@\B/
modely ar egr esi a, kat elglozrd,c k & o dt§it ogveSn | amr®a t a b
Wallisov test, Wilcoxonovtest, Gkivadr 8t t est

The Power of Bioinformatics in Modern Research dat ab§8zy, sekven]
anallza microarrays, vyhOad8vanie g®nov,
Algorithm Design and Complexity

Microarray Bioinformatics

Statistical Data Mining dat a mining, rozcemnang8vaBtcea vd

viacrozmerov® gk8l ovani e, Kohonenove s a
anallza, nlilne®Bmeae a(neuralno® ® mesti -edye,) ekx
syst ®my

Structural Bioinformatics vi zuali zovani e makr°omnmogleenkowl8o
krygtal ografi a, N MR s pekt r)o snieprptovanje el ek

gtruktur preyploveés8itanae prote2nove,] gtrukt ¥y
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5.7E

N a
ds§

Systems Biolgy

Database Management SystemsUML, dot azovIl jazyk SQL, p
Bioethics

High Throughput Experimental Techniques r * znor od® objavovan
sekvenovan?, identifi k8ci a SNP, genotyp«
genomika

Molecular Evolutiom and Comparative Genomics

The Experimental Interface n8v gt eva eur - pskych konferen
Advanced Functional Genomics pokr ol i | 8 anallza mi cr o
gtatistick®ho data miningu

TH Z¢rich

ETH Zpad@h wyana udreuhom stupni vys$oloo@kolssak
z2ska$S titul Bi ovil pfodrt mavteijk yo.i oMy wgliwej a sa a

Computational Statistics vi acn8sobn8 regresia, nepar arf
akl asi fi k8ciu n& pdtarjamy, kddisti2fvirkeeNanbgieé vy,
pr2stupy) . Il nterpretovanie probl ®mov, spo
Introduction to Database Systems model ovani e d8t (UML diag
model , nor mg§l ov® for my, S Qliransakcie @ @ § 0 vi®a ¢
sklady

Grafy aalgoritmy. bl okovkornmpokzl2acd aa gr af ov, p8r o\
grafov, Hamiltonovsk® cykly, pl an8rne gr
grafov

Probabilistic Modeling in Molecular EvolutioB a y e s o \erercig, ohodndtenie

maxi m8Il nej pravdepodobnostii, Mar kovove I
model ovanie heterog®nnej evol Y%cie, algori
Computational Biology mat emat i ck® modely evol Yci e,

aDNA, vi znamy tohto zoradeni a, vyt v8r a
predpovedanie druhotnej gtrukt %ry, mol eku
Computational Systems Biology pr 2stup te-rie grafov n e
organi z8ci e, pravdepodobnosat n®i e(SRhayesanwas
zalogen§ n astoichioenatiei n e jk vl i t at 2vne met - dy
modelovanie & i mul 8ci u, model ovani e vyug2vaj ¥

astochastick® simulaln® met - -dy
Evolutionary Dynamics ev ol ul n8§ te-ria llgi eprr,e sktoonceh é

popul 8ci e, evolul ng8 te-ria grafov, evol ul
evol Yaci e
Introduction to Machine Learning Bayesovsk§8 r oahbdnatemie# aci a

maxi m8Il nej pravdepodobno dgdastiJackkriey tesowaniev a | i d ¢
hypot ®z, klasifikaln® techniky (perceptr
hustoty, ulenie bez uliteOa (Skryt® Mar Kk
techniky

Statistical Methods for the Analysis of Gene Expression Dptepp c e sor ov ®

Sspracovani e dst , sk¥mani e ds§t (kl astrov
testovanie hypot ®z, kl asi fik8cidumnkdjnkl i ¢
anallza
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5.8 Imperial College London
Pon¥%ka sa dr uh o 8ibinfopniike & e@tr‘ad i wh elyi oslyAgti ®mo[ve

Gtudenti si musia OoOsvoj)]i S aj nasl edovn® vedo
- gtudent Bmcsii grenomi ky osvojuj¥% fyzik8lne
gen- mu, sekvencdWaAn idea,t apprS8eztye2 nov ® a

- pravdepodobnost n¥% aftreekvMan| n®aymestovikk,® pop
veOkTch dg8tovich mnog?2njejaxiintmgr prretva\earoil
aspojit® n8hodn® premenn®, infereciu

- programovacie jazyky, dizajn programova | al n® dat ab8zy

- sekven| ns§ anallTza ®KApovaangioer i DMHDNAN pr oztoe :
homol!l jeija vyugitiepbideani i pgota@a2aovich |
anallTza pr ot e2komzervbvarhe zlsytkdv ve nci 2 a

- funk|l n8 genomi knai:krewbk &l ynat igcekne t a k a, g®no

siete, transkripha®l matpdygtempovdy §gtrukt
- gtatistick8 genetika: genetick8 epidemol -
parametnephBamatricks Al inkage anal ysis
disequilibrilomgeam®alay ae Aft,] afdy st i csh

5.9 University College London
V ponuke je predmd8 in Bioinformaticssn as| edovni m obsahom:

biologick® datab8zy (CATH datab8za prote2noy
siete s kryt ® Mar kovove movibedlzyo)v,a nimet -vizySamav omh
apr ot e2nmi (dynami ck® programovani e, hierar
modely), met -dy na prnedgd8edhaiji orodledmddren e j
siete, support vector snhaocchhiansetsi,c kge noepttiicnka® i a
testovani e g®mocwreojarexayr gstieesstavanie hypot ®z,
machines), gen- mov 8§ anallza vyug?2vaj Yca [
mat emati ck® modelovanie biologicklch syst ®mo

510Z28ver

Uviedli sme vgeobecnT-i rafjo rknoantkircéktin ya pmaart8etmat K 1
respekt2ve m:ge n8jsS Nabfgasetiupbavbnehbemati
vipol tovej biol - -gie sagiskom yjyenagr ged n mtals
biologick® Y% ohy za vyugitia met-d machine |
pouk8zan® na vhodnosS vivoja gpecializovan®h
na niekoOklTch najviznamneygdzhj svekbobwgkhoud,

k
aviznam tTchto met-d pre popredn® viskumn® p
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Pr2] oha 1

T8to pr2lo8a logrme§ moj¢2niektaone®i d¥ he Giat @ apc
kl astr kvasd dh ka | bidindoimattkkee c hn2 k v

Vysvetlenie niektorTch poj mov

Klhasifik8cia .
Je umi e ®t Robvjaenkt ov do preddefinovanlch skup
rozozn8vanie vzoroje (lpag$eu nstrrecjogn®h o onml) e mi

Klastrovanie
Je podobn® ako klasifik8cia, obe techniky t

rozdielje,ge pri klastrovej anallze triedy nie s
Ul enie 5

Ulenpeh@adu machine | earningulpazenC mdva npo?s
ulenie, supenviennead bear ning}eOa (unsupervised
Ul endlei tseOom:j ¢ ottoemdtehveym procesom, prilom
sa st8le viapouwugtgajsesachbybaklasifik8cii. Ul

oktorTchvug dopredu vi etnaek inmlhgeznaerapcﬁesrbieedﬁakcaé
zl epgov&kbaspfsklBcie jednotlivlich objektov.

Ul enie bez wuliteOa:klnadasei fjiek §p 0%t osmnskspiuyd ivyetOv
kl astrov. Najva2l g2Zm pr2nosom tohto pr2stupu
m: ge poudgi S ako pdraiseasokujme§ pammaébrz@. n§sl edn
vyhodnotenie tpomtgéd vamyeOjeaarovadiea is&k ‘tre ot ovani e |

Machine learning

ZahRRa veOk® mnongs tnaatzemmyagtlii keyn,olkly lag v at asgok
ktor ® gua ud@KkKS§ zU|l enie je zva| ga zalogem®gna h
na oznal emrizesttupwd.o @i ky dedakcipoug2va indukcia

I nduk| nT pr2stup mtge byS napr2klad pougit
zpr2kl adovytpwioamwive 8Wwirgll d ;:ithnrol ch vz Sahov. | nd
strojovom ulen?2 najbegdgnejg?2?.
Pri dedukcii sa olk8panp2rm,a moy upgr2avcaujj¥ec se xi st u
pougi S na predpovedanie n8sl edkovdmiemba | ost 2
knastaniu pozorovane] udal osti. Tieto pr2zstu
expertnlch syst®moyv.
Vvyhodnoteni e pomdckdamwsilklia&stl mdwlhch e hn?k
Prieskumng d&tov§ anallza 5
Pred hlbgou d8tovouS ainmtl d g®tui §ddasiderlbab®c s k Yard & |
cieOom prvotnej d8tovej anallzy, medzi Kktore

- z2skanie vhOadu do d§t

- odhalenie z8kl adnej gtrukt Yary

- z2skanie dtlegitlch premennTch

- vyhOadanie d8tovich anom§l i
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- prever ednlec hz §krleadpo k|l adov
- vyvinutie jednopguich®hoe moaedluemi e z1 ogi ek

Z8kl adom je z2skaS jednoduch® | 2seln®, alebc
anall zy j d rleajs t or esrae npurkijsite/aprii aal jn ekjie teahmikyl T z e .
pomocou | hekeBne&8hneho mapovania redukuj ¥% di m
Met -dy klastrovej anallzy

Vgeobecne pri klastrovan? wvznikaj¥% skupiny,

ned lknoml eh skuping§ch.

RozdeOovacie met- -dy )
Pow@®@3j %4 sa na prrogpekn 8rl onzydcehl epripgpraedroesn n Tonpi 2 sra
mall ®dAiekr®t nych tried. Begne sa poug2vaj¥

k-priemer

k-medi 8n, PAM (partition around medoi ds)

- SOM (samoorganizuj Yace sa mapy)

- Mixture modelyi zva § hazal o0gen® na algoritme Expect

Hi erarchick® met - -dy
Netreba pri prvotnej gpeckfaNrBej i ump g Buf ek
vizualiz8ciu. S% pougiteOn® na vytvs8ranie Vi
| asS okl get rbiologicky irelevantnlch, ale za
78% pr2padov klastrov pomenovanlch s veOkou
Met -dy klasi fi k8cie
Medzi hl avn® met  -dy patria:

- Naivnl Bayesovskl klasifik§tor

- Diskriminaln8 anall za

- Logick§ r egresi a

- GAM (zovgeobecnen® adit2zvne model y)
- Rozhodovacie stromy

- Support vector machines

- Neur -nov® siete

- Genetick® algoritmy
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Pr2]l oha 2

Prezent §ci dpsbfea@redmlach profilov, vyvinut«
Softv&® u mo g RuppreviB vSa e x pr es n ®, pktodn ®y2 b I®apri
od!li@e@xpehi ment §lawcyhc.h Ako dmii ekwtkore® nb o depboliv of i | ¢

nameysiv® ich dopol2ta pofomoao uEMp raol ggroarmut mu
identifikovaS p8ry eoxdplriegsnn.ch profilov, ktor

Pol 2tani e expres
G.L.C.

ADINIS s.r.o.

DopORanie chibaj %cich hodntt

Pougitl je Gaussian Mixture Model ( GMM)
pomocou Expectation Maximization (EM) algoritmu.

baj “ce hodnoty je potom mogn® doplni$
trib¥cie.
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Gtatistick® testy

itT je Grubbs test na
t je ovl&8danl s par ame

0. 4, 0.25, 0.20, 0.15
nota 0.25 prisl¥Ycha n§
otou ge s¥% vichylky, a
ba si uvedomi S, ge res§
Oa vzorovich pr2padov,

est je zoradenie p8§8r
l' i S polet N najviac

HIl a vokr® programu

detekciu

Sibor

MNacitavam vstupne udaje 23.11.2009 07:30:36
Otvaram subor vzorky.xls
Nacitanie udajov ukoncene 23.11.2009 07:30:49

Zacinam spracovanie udajov 23.11.2009 07:30:43
Pocet dni experimentu: 4

Vzoriek v jednom dni: 3

Parujem skupiny dat

Doplham chybajuce hodnoty.

Yyhladavam signifikantne odlisne hodnoty.
Najdenych parov: 16

Yytvaram dokument s vysledkami

Spracovanie ukoncene 23.11.2009 07:30:54

Spracovanie vstupnlch
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Mognost. nastavenia programu

() Statisticka vjznamnost

@ Poget 16

PoZadovany pocet nameranych hodnét |2 2
Pocet hfadanjch zhlukoy 5 =

)

[¥] Wyznatovat doplnené hodnoty

Obrazovka s nastaveniami programu.

Vstupnl s¥%bor vo forme Excelovsk®ho doku

CCERCER NI EECEDL
- fide oo Page Layolit Eormu Home Insert Page Layout Formulas
" < = Lo Arial 10 ~|lEAmasEilEi=
Arial =110~ |[EASaAR| = ' Ba :
EE Paste j |EMBa v A | 'M{h'é'\ ==
Paste = = v v = x
& j /B 7 U I } & é | E Clipboard ™= ? : o £
Clipboard & | Font = Adal - (2 f_;J 1009
A7 +(a fe | 420AF A B C
= 1 Group ID
! : A B ¢ 2 Control Experimental
1 'Number of days 4 3 40 12
2 Samples per day 3 4 42 17
3 5 44 25
4 Name of days 6 52 16
5 14 DAF : ad 23
=~ 8 77 27
6 28 DAF 9 73 45
| 42 DAF ! 10 79 19
8 Mature 11 38 34
9 12 89 54
10 13 90 32
11 14 94 31
4n 15 93 61
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Generovanie vlistupu do Excelwu
— T soes cens
Al ~Q £
A B C. E_" E ___? H il 1 | “}_“\\ K L 1
75
76
77 Control  Experimental
78/14DAF  0,143021 0,119046 [C:560,E:389]
79 28 DAF 0,138997 0,065204 07
8042 DAF 0,579761 0,032767
81/Mature  0,665328 0,045158 A
82 05
83,
= 04
84 === Control
85 03
= L == Experimental
87 A
88 oz
89 "
90 14 DAF 28DAF 42DAF Mature
9
92
93| Control  Experimental
94114DAF  0,032128 0,081035 [C:224,E:163]
95|28 DAF 0,069381 0,059822 01
96/42DAF | 0,026071 0,088609 008
97/Mature  0,058006 0,058316 008
98 0,07
9 008
VIistup z programu ide priamo do Excelu v
zvliraznen® | ervenou farbou s¥% dopol 2tan®
Al Q. &
4 T —s D [ E_ G T T - K L M
6 o - =
Z 0 ; . .
B 14DAF 28DAF 42DAF Mature
‘9
0
1 Control  Experimental
2|14DAF  0,062062 0,169297 [C:238,E:157]
3 28 DAF 0,28456 0,089368 0,7
4 42 DAF 0,616547 0,089739
5 Mature 0,608468 0,093254
6.
7,
8 i
Control
9
0 == Experimentsl
1
2 |
5 0 : : :
& 14 DAF 28 DAF 42 DAF Mature
5
6
7 Control  Experimental
8|14DAF  0,132838 0,084572 [C:1001,E:665]
9|28DAF  0,083187 0,10667 015 -
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A | 1=} | . 1 c o | n 1 1 \ J n L wi
Control  Experimental
14DAF | 1,321077 1,174816 [C:162,E:106]
28 DAF 1,737114 3,316404
42 DAF 0,107934  3,29036
Mature 0,678398 2,230373
=== Control
== Experimental
14 DAF 28 DAF 42 DAF Mature
Control  Experimental
14DAF  0,046569 0,063621 [C:958,E:642]
28DAF  0,047385 0,034889 0,09 -
42 DAF 0,054955 0,02675 0,08
Mature 0,078582 0,024033
0,07
0,06
0,05
0,04 === Control
003 =l Experimental
0,02
0,01 -
0 T T .
14 DAF 28 DAF 42 DAF Mature
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