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	B – Charakteristika studijního programu / oboru

	Vysoká škola
	Univerzita Karlova v Praze

	Součást vysoké školy
	Přírodovědecká fakulta a Matematicko-fyzikální fakulta

	Název studijního programu
	Bioinformatika

	Název studijního oboru
	Bioinformatika

	Zaměření na přípravu k výkonu regulovaného povolání
	ne


	Charakteristika studijního oboru

	Bioinformatika je multidisciplinárním oborem kombinujícím biologii, statistiku a informatiku, a proto se na studijním programu Bioinformatika podílí dvě fakulty Univerzity Karlovy v Praze a to fakulta přírodovědecká (PřF) s fakultou matematicko-fyzikální (MFF), které nejlépe pokrývají studovanou problematiku a zároveň  již  mají bioinformatický výzkum. Jeden předmět je zajišťován i odborníky z Evropské molekulárně biologické laboratoře (EMBL) v Heidelbergu. Bioinformatika je  díky své multidisciplinární povaze natolik specifickým oborem, že jsi nelze zařadit do žádného existující studijního programu na MFF nebo PřF UK, a proto zárověn žádáme i o akreditaci nového studijního programu. Studijní program je zaměřen především na představení klíčových konceptů a metodických přístupů matematiky, informatiky a biologie. Studenti získají nejenom teoretické znalosti, ale budou mít příležitost si osvojit i praktické dovednosti jak v oboru informatiky (programování), tak v biologické oblasti (práce v laboratoři). To vše s cílem porozumění biologickým datům a přístupům k analýze biologických dat. Pozornost však bude věnována také seznámení s běžně používanými bioinformatickými nástroji.
Jedná se o návrh jedinečný v tom, že by spojil předpoklady MFF a PřF k vytvoření kompetitivní nabídky pro talentované uchazeče o biologii in silico. V tomto ohledu jde rovněž o předjímání posunů v poptávce po studijních programech, které čeká vědy o životě v následujících letech.  Důvodem k podání návrhu je dále posílit spolupráci mezi MFF a PřF; program je v souladu s DZ  UK.
Studenti budou ke studiu zapsáni na Přírodovědecké fakultě UK.

 Na bakalářské studium bude úzce navazovat připravované dvouleté magisterské studium, které bude budovat specifické bioinformatické dovednosti na pevných základech z bakalářského studia. 


	Profil absolventa studijního oboru a cíle studia 

	Odborné znalosti  

Absolvent ovládá základní teorie a metodické přístupy v matematice, informatice a biologii.  Absolvent  rozumí především základním teoriím a poznatkům v biochemii, buněčné biologii, vývojové biologii a molekulární biologii a genetice. Absolvent také detailně ovládá stavbu a regulaci makromolekul v živých systémech. 

Absolvent se vyzná v základních matematických oborech (lineární algebra, kombinatorika a matematická analýza), stejně tak absolvent umí  statistiku, algoritmizaci a teorii programování.

Absolvent zná základní bioinformatické databáze a nástroje a umí je používat.



	Odborné dovednosti  

Absolvent má základní praktické dovednosti a zkušenosti s ovládáním  základních přístrojů v molekulárně biologické laboratoři a  seznámil se i s pokročilými tzv. „high-throughput“ metodami (sekvenování, proteomika)
Absolvent má hluboké softwarové dovednosti založené na rozsáhlých  teoretických základech. Tento základ poskytuje uplatnění v celé řadě oblastí vývoje softwaru. Absolvent je schopen pokročile programovat a má přehled o současných softwarových technologiích. 

Absolvent umí hledat, zpracovávat a interpretovat informace a na jejich základě činit závěry a rozhodnutí a navrhovat další postup. 


	Charakteristika profesí 

Absolvent je kvalitně připraven pro navazující magisterské studium bioinformatiky i příbuzných informatických či biologických oborů.

Rozhodne-li se však absolvent ukončit studium již po bakalářském stupni, bude moci své uplatnění nalézt na pozici vyžadující analytické schopnosti, jako je programátor, analytik informačních systémů, finanční analytik, ap.. 

Nabyté znalosti umožní absolventovi též navrhovat schémata v různých typech databází a na jejich základě pak implementovat a administrovat databázové aplikace. 

Absolvent je také schopen vykonávat laboratorní práci v diagnostické či vědecké laboratoři.

Unikátní syntéza informatických  a biologických znalostí dovolí absolventovi uplatnění v oblastech vývoje pokročilých bioinformatických systému uplatnitelných jak v akademické tak komerční sféře.



	Informační a přístrojové zabezpečení studijního programu

	Z hlediska zabezpečení studia jsou na Přírodovědecké fakultě UK i Matematicko-fyzikální fakultě UK k dispozici přiměřené prostory a technologické systémy odpovídající českému standardu ve sféře školství. 
Na obou fakultách je plně funkční elektronický studijní informační systém, elektronické zápisy předmětů, evidence výsledků studijních povinností.
V rámci  rektorátu UK je vybudován  i společný centrální informační systém, zajišťující přístup na internet jak ve studovnách, knihovnách, tak i v počítačových učebnách. K internetu je možné se připojit i prostřednictvím Wi-Fi sítě, která je provozována v rámci projektu Eduroam. Takto lze připojit i soukromé notebooky. 
Na obou fakultách jsou k dispozici i  počítačové učebny (celkem  okolo 250 počítačů). V počítačových učebnách a studovnách je k dispozici základní SW vybavení, jako je MS Office, internetový prohlížeč, správce souborů, program pro čtení PDF dokumentů atd. Některé učebny jsou provozovány již ve virtualizovaném prostředí, kdy je možno připravit konkrétní SW vybavení pro daný předmět dle požadavku vyučujících.

 Pro potřeby  studentů jsou k dispozici specializovaná multimediální pracoviště pro zpracování obrazu, fotografií a videa.
Na přírodovědecké fakultě je k dispozici celkem 7 sekčních knihoven rozdělených podle oborů (biologická, botanická, chemická, geologická, geografická a knihovny ústavu pro životní prostředí a katedry filosofie a dějin přírodních věd). Knihovny na MFF jsou celkem tři (fyzikální, informatická a matematická). Součástí všech knihoven jsou studovny. Dále jsou k dispozici dílčí knihovny na jednotlivých katedrách a ústavech. 
Základní odborné zaměření knižního fondu fakult je na univerzální knihovní a informační fond s tematickým profilem zaměřeným na přírodní vědy a vzdělávání v přírodních vědách; dále pak na matematiku, informační technologie, filosofii, sociologii, management a další v souladu s akreditovanými studijními obory vyučovanými na fakultách. Knihovny jsou přístupné 5x týdně, každá v dopoledních a ty rozsáhlejší i v odpoledních hodinách.
Kromě tištěných knižních i časopiseckých publikací je součástí informačního systému rozsáhlá databáze odborných publikací a časopisů, dostupná studentům v elektronické podobě. 
Zároveň jsou fakulty členy consorcia předplatitelů umožňujícího přístup do celosvětových databází ať už jednotlivých odborných vydavatelství, tak i do referenčních (Web of Knowledge, Medline, Scopus) i archivních (JSTOR) služeb.


	Ba – Profil absolventa pro dodatek k diplomu 

	Vysoká škola
	Univerzita Karlova v Praze

	Součást vysoké školy
	Přírodovědecká fakulta a Matematicko-fyzikální fakulta

	Název studijního programu
	Bioinformatika

	Název studijního oboru
	Bioinformatika


	Profil absolventa pro dodatek k diplomu – český jazyk (750 znaků - jednoobor, 340 znaků dvouobor)

	Absolvent je seznámen se základními teoriemi a metodickými přístupy v matematice, informatice a biologii.  Absolvent rozumí jak poznatkům z biologie, tak informatiky, je schopen jejich syntézy a je schopen je aplikovat v praxi. Absolvent získává také základní praktické dovednosti a zkušenosti s ovládáním přístrojů ve výše zmiňovaných oblastech. Absolvent je kvalitně připraven pro navazující magisterské studium bioinformatiky i příbuzných informatických či biologických oborů. Své uplatnění může absolvent nalézt také na pozici vyžadující analytické schopnosti, jako je programátor, analytik informačních systémů, finanční analytik, ap.. Absolvent je také schopen vykonávat na určité úrovni práci v laboratoři (diagnostické či vědecké).
 

	Profil absolventa pro dodatek k diplomu – anglický jazyk (850 znaků - jednoobor, 375 znaků dvouobor)

	Graduate of Bc. degree in bioinformatics gets to know the basic theories and methodological approaches in mathematics, informatics and biology. Graduate can synthetize the facts from biology and informatics and apply them on „real-world“ cases. Graduate has also basic knowledge of handling of relevant machines and tools. Graduate is well-prepared for following Master degree study of bioinformatics or related subjects. Graduate can also work on a position that requires analytical skills such as a programmer, an analyst of information systems, a financial analyst etc. Graduate can be also employed in a laboratory (diagnostic or scientific) as a technician.


	Profil absolventa pro dodatek k diplomu - další cizí jazyk (750 znaků - jednoobor, 340 znaků dvouobor)

	

	Charakteristika oboru – český jazyk

	Biologie těží ve 21. století z neobyčejného rozvoje metodických přístupů (sekvenování, proteomika), který vedlo a dále vede k bezprecedentnímu nárůstu cenných biologických dat.  Rychlost sekvenování (v současnosti hlavního zdroje biologických dat) se v porovnání s rokem 2000 zvětšila asi 400 x. Lze však očekávat, že v dalších deseti letech dosáhnou sekvenátory alespoň 1000-násobného nárůstu produktivity. Je velmi pravděpobné, že se v dohledné době stane sekvenování kompletního genomu standardním diagnostickým vyšetřením a Evropan absolvuje  sekvenování svého genomu několikrát za život.  I další oblasti biologie směřují k metodám generujícím velké množství dat, a i proto se velikost databází biologických dat na Evropském bioinformatickém institu (EBI), hlavním úložišti dat v Evropě, blíží 20 petabajtům. Množství sekvenačních dat uložených na EBI se zdvojnásobí za méně než rok.

Biologové dnes disponují obrovským množstvím dat, které jsou příležitostí, závazkem a problém najednou. Dat je generováno tolik, že je dnes už problém data efektivně přenášet standardními protokoly po internetu a zároveň je velmi obtížné data ukládat tak, aby byly spolehlivě a rychle prohledávatelné. V datech je však velké množství dosud neprobádaných a neobjevených faktů a souvislostí, které přispějí nejenom k pochopení zákonitostí života, ale mohou pomoci i s léčbou závažných onemocnění či zefektivnit zěmědělskou produkci. 

Bioinformatika je stále relativně novým oborem, který se snaží vypořádat s rostoucím množstvím dat, snaží se dát smysl záplavě biologických dat a zároveň řešit problémy s ukládáním, dostupností a distribucí těchto dat, což je klíčové pro jejich plné využití. Význam a využití bioinformatiky v biologickém výzkumu, ale i ve vývoji léčiv,  v lékařské diagnostice a v zemědělství neustále roste a v dalších letech s rostoucím množstvím biologických dat dále poroste. Příslušně poroste i poptávka po odbornících, kteří budou schopni využívat existují bioinformatické nástroje, ale i vyvíjet nástroje nové.

Bioinformatika je multidisciplinárním oborem kombinujícím biologii, statistiku a informatiku, a proto se na studijním programu Bioinformatika podílí dvě fakulty Univerzity Karlovy v Praze a to fakulta přírodovědecká (PřF) s fakultou matematicko-fyzikální (MFF), které nejlépe pokrývají studovanou problematiku a zároveň  již  mají bioinformatický výzkum. Jeden předmět je zajišťován i odborníky z Evropské molekulárně biologické laboratoře (EMBL) v Heidelbergu. Studijní program je zaměřen především na představení klíčových konceptů a metodických přístupů matematiky, informatiky a biologie. Studenti získají nejenom teoretické znalosti, ale budou mít příležitost si osvojit i praktické dovednosti jak v oboru informatiky (programování), tak v biologické oblasti (práce v laboratoři). To vše s cílem porozumění biologickým datům a přístupům k analýze biologických dat. Pozornost však bude věnována také seznámení s běžně používanými bioinformatickymi nástroji.
 Na bakalářské studium bude úzce navazovat připravované dvouleté magisterské studium, které bude budovat specifické bioinformatické dovednosti na pevných základech z bakalářského studia. 


	Charakteristika oboru – anglický jazyk

	The 21st century biology takes an advantage of a major progress in many methodological  approaches including genomics and proteomics. This has lead to an unprecedented growth of valuable biological data. The speed of sequencing of DNA (the major source of biological data today) has grown about 400x in the last 15 years. Other areas of biology are also shifting towards methods that generate large quantities of data and it is therefore hardly surprising that the amount biological data stored at the European Bioinfirmatics Institute (EBI), the major repository of biological data in Europe, was close to 20 petabytes at the beginning of 2014. The amount of sequencing data alone doubles in less than a year at the EBI.

Bioinformatics is a relatively new field with the aim of making sense of the growing number of biological data and it concentrates also on deposition and distribution of biological data.  The importance of bioinformatics for basic biological research, drug development, medical diagnostics or agriculture is therefore growing with every sequenced nucleotide and with every solved 3D structure and it is expected to grow further. There will be also a growing demand for experts (bioinformaticians) who can use existing bioinformatics algorithms or develop new ones.

Bioinformatics is a multidisciplinary field that combines biology, statistics and informatics – and this is going to be reflected in the study programme Bioinformatics. Two faculties of Charles University in Prague – Faculty of Mathematics and Physics and Faculty of Science join their forces to cover the spectrum of expertise needed to teach bioinformatics. They will be also supported by experts from European Molecular Biology Laboratory (EMBL) in Heidelberg in one specialized bioinformatics course.

The study programme concentrates mainly on presenting the key concepts and methods in analysis of biological data. Students will not only gain theoretical knowledge, but they will get an opportunity to acquire practical skills in laboratories. An attention will be paid to currently available bioinformatics tools.

This study programme will be followed by a two-year master degree that will put an emphasis on gaining specific bioinformatics skills that will be built on the solid backround of Bc. degree in bioinformatics.



	Profil absolventa – český jazyk

	Odborné znalosti  

Absolvent je seznámen se základními teoriemi a metodickými přístupy v matematice, informatice a biologii (především v buněčné, molekulární a evoluční biologii).  Absolvent rozumí jak poznatkům z biologie, tak informatiky, je schopen jejich syntézy a je schopen je aplikovat v praxi.
Odborné dovednosti  

Absolvent získává také základní praktické dovednosti a zkušenosti s ovládáním přístrojů ve výše zmiňovaných oblastech.

Absolvent umí hledat, zpracovávat a interpretovat informace a na jejich základě činit závěry a rozhodnutí.
Charakteristika profesí 

Absolvent je kvalitně připraven pro navazující magisterské studium bioinformatiky i příbuzných informatických či biologických oborů.

Rozhodne-li se však absolvent ukončit studium již po bakalářském stupni, může své uplatnění nalézt na pozici vyžadující analytické schopnosti, jako je programátor, analytik informačních systémů, finanční analytik, ap.. Absolvent je také schopen vykonávat na určité úrovni práci v laboratoři (diagnostické či vědecké).

	Profil absolventa - anglický jazyk

	Graduate of Bc. degree in bioinformatics gets to know the basic theories and methodological approaches in mathematics, informatics and biology. The graduate can synthetize the facts from biology and informatics and apply them on „real-world“ cases. The graduate has also basic knowledge of manipulation with relevant machines and tools.

The graduate is well-prepared for following Master degree study of bioinformatics or related subjects. The graduate can also work on a position that requires analytical skills such as a programmer, a analyst of information systems, a financial analyst etc. The graduate can  be also employed in a laboratory (diagnostic or scientific) as a technician.



	C –  Pravidla pro vytváření studijních plánů a státní závěrečná zkouška

	Vysoká škola
	Univerzita Karlova v Praze

	Součást vysoké školy
	Přírodovědecká fakulta a Matematicko-fyzikální fakulta

	Název studijního programu
	Bioinformatika

	Název studijního oboru
	Bioinformatika

	č.
	Název předmětu
	rozsah
	způsob

zak.
	druh před.
	kred.
	Vyučující
	dopor. úsek st.

	
	Předměty povinné
	
	
	
	
	
	

	1.
	Lineární algebra I
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	doc. RNDr. Jiří Fiala, Ph.D., doc. RNDr. Jiří Sgall, Dr.Sc., Mgr. Milan Hladík, Ph.D., doc. Mgr. Petr Kolman, Ph.D., 
prof. RNDr. Jiří Matoušek, Dr.Sc.
	1ZS

	2.
	Kombinatorika a grafy pro bioinformatiky
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	RNDr. Ondřej Pangrác, Ph.D.
	1ZS

	3.
	Programování I
	3/2
	Z
	P
	6
	doc. RNDr. Pavel Töpfer, CSc., RNDr. Tomáš Holan, Ph.D.
	1ZŠ

	4.
	Biologie buňky
	4/0
	Zk
	P
	6
	doc. RNDr. František Půta, CSc., doc. Mgr. Jan Černý Ph.D., 
RNDr. Lenka Libusová, Ph.D.
	1ZS

	5.
	Obecná chemie
	3/2
	Z+Zk
	P
	6
	doc. RNDr. Jan Sedláček, Dr.
	1ZS

	6.
	Lineární algebra II
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	doc. RNDr. Jiří Fiala, Ph.D., doc. RNDr. Jiří Sgall, Dr.Sc., Mgr. Milan Hladík, Ph.D., doc. Mgr. Petr Kolman, Ph.D., prof. RNDr. Jiří Matoušek, Dr.Sc.
	1LS

	7.
	Algoritmy a datové struktury I
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	doc. RNDr. Ondřej Čepek, Ph.D. , RNDr. Jan Hric, 
Mgr. Martin Mareš, Ph.D.
	1LS

	8.
	Programováni II
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	doc. RNDr. Pavel Töpfer, CSc., RNDr. Tomáš Holan, Ph.D.
	1LS

	9.
	Základy biochemie
	3/0
	Zk
	P
	5
	doc. RNDr. Petr Folk, CSc., doc. RNDr. Jan Brábek,Ph.D., 
doc. RNDr. Martin Kalous, CSc.


	1LS

	10.
	Základy bioinformatiky
	2/2
	Zk
	P
	5
	Mgr. Marian Novotný, Ph.D., doc. Fatima Cvrčková, Dr., RNDr. Vladimír Hampl, Ph.D.
	1LS

	11.
	Struktura a vlastnosti informačních biopolymerů
	3/2
	Zk
	P
	5
	RNDr. Radovan Fišer, Ph.D.
	1LS

	12.
	Matematická analýza I
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	prof. RNDr. Jan Rataj, CSc., Mgr. Rober Šámal, Ph.D., doc. RNDr. Martin Klazar, Dr., 
doc. RNDr. Stanislav Hencl,, Ph.D.
	2ZS

	13.
	Algoritmy a datové struktury II
	2/2
	Z+Zk
	P
	6
	doc. RNDr. Ondřej Čepek, Ph.D. , 
RNDr. Jan Hric, 
Mgr. Martin Mareš, Ph.D.
	2ZS

	14.
	Úvod do evoluční biologie
	2/0
	Zk
	P
	3
	prof. RNDr. Jaroslav Flegr, CSc.
	2ZS

	15.
	Genetika
	5/0
	Zk
	P
	5
	RNDr. Marie Kočová, Csc., RNDr. Dana Hola, Ph.D.
	2ZS

	16.
	Matematická analýza II
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	prof. RNDr. Jan Rataj, CSc., Mgr. Rober Šámal, Ph.D., doc. RNDr. Martin Klazar, Dr., 
doc. RNDr. Stanislav Hencl,, Ph.D.
	2LS

	17.
	Databázové systémy
	2/2
	Z+Zk
	P
	6
	doc. RNDr. Tomáš Skopal, Ph.D.
	2LS

	18.
	Ůvod do Unixu
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	RNDr. Libor Forst
	2LS

	19.
	Základní praktikum z molekulární biologie
	1 den

bloko-vá výuka


	Z
	P
	1
	RNDr. Martin Pospíšek, Ph.D., RNDr. Tomáš Mašek, Ph.D.,
Mgr. Václav Vopálenský, Ph.D.
	2LS

	20.
	Bioinformatické zdroje a aplikace
	0/2
	Z
	P
	2
	Mgr. Marian Novotný, Ph.D.
	2LS

	21.
	Základy molekulární biologie
	3/0
	Zk
	P
	5
	RNDr. Martin Pospíšek, Ph.D.
	2LS

	22.
	Proteomika
	2/0
	Zk
	P
	3
	doc. Mgr. Pavel Stopka, Ph.D., doc. RNDr. Jiří Petrák, Ph.D.
	3ZS

	23.
	Pravděpodobnost a statistika
	2/2
	Z+Zk
	P
	6
	prof. RNDr. Jaromír Antoch, Csc.
	3ZS

	24.
	Bioinformatické algoritmy, databáze a nástroje
	2/2
	Z+Zk
	P
	6
	RNDr. David Hoksza, Ph.D.
	3ZS

	25.
	Bakalářský projekt
	0/0
	Z
	P
	4
	Vedoucí práce
	3LS

	Celkem kreditů za povinné předměty
	
	
	120
	
	

	

	
	Předměty povinně volitelné
	
	
	
	
	
	

	skupina 1 (Programování)

	26.
	Programování v C++
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	RNDr. David Bednárek, PhD.
	2ZS

	27.
	Jazyk C# a platforma .NET
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	Mgr. Pavel Ježek, PhD.
	2ZS

	28.
	Java
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	doc. RNDr. Petr Hnětynka, Ph.D.
	2ZS

	minimální počet kreditů ze skupiny 1
	
	
	6
	
	

	skupina 2 (Praktická cvičení)

	29.
	Biologie buňky
	0/1
	Z
	PV
	1
	Doc. RNDr. Jan Černý, Ph.D.
	2ZS

	30.
	Praktikum z biochemie
	0/3
	Z
	PV
	3
	RNDr. Daniel Rösel, Ph.D.
	3ZS

	31.
	Rostlinná buňka
	0/2
	Z
	PV
	2
	RNDr. Kateřina Schwarzerová, Ph.D.
	3ZS

	32.
	Praktikum z vývojové biologie
	0/2
	Z
	PV
	2
	RNDr. Ing. Vladimír Krylov, Ph.D., RNDr. Lenka Libusová, Ph.D., Mgr. Marie Macůrková, Ph.D., RNDr. Nataša Šebková, Ph.D.
	3LS

	minimální počet kreditů ze skupiny 2
	
	
	4
	
	

	skupina 3 (Ostatní MFF)

	33.
	Textové algoritmy
	2/0
	Zk
	PV
	3
	doc. RNDr. Tomáš Dvořák Csc.
	3ZS

	34.
	Programování s omezujícímí podmínkami
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	prof. RNDr. Roman Barták, Ph.D
	3ZS

	35.
	Databázové aplikace
	1/2
	KZ
	PV
	4
	RNDr. Michal Kopecký, CSc.
	3ZS

	36.
	Počítačové sítě I


	2/0
	Zk
	PV
	3
	RNDr. Ing. Jiří Peterka
	3ZS

	37.
	Bioinformatický projekt
	0/0
	Z
	PV
	2
	Vedoucí projektu
	3ZS

	38.
	Automaty a gramatiky
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	prof. RNDr. Roman Barták, Ph.D, RNDr. Pavel Surynek, Ph.D.
	3LS

	39.
	Pokročilé programování v C++
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	RNDr. David Bednárek, Ph.D., RNDr. Jakub Yaghob, Ph.D., RNdr. Filip Zavoral, Ph.D
	 3LS

	40.
	Pokročilé programování pro .NET I
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	Mgr. Pavel Ježek, Ph.D.
	3LS

	41.
	Pokročilé programování na platformě JAVA
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	doc. RNDr. Petr Hnětynka, Ph.D.
	3LS

	minimální počet kreditů ze skupiny 3
	12
	

	skupina 4 (Ostatní PřF)

	42.
	Histologie/Cytologie
	2/0
	Zk
	PV
	3
	doc. RNDr. Jan Černý, Ph.D.
	2LS

	43.
	Vývojová biologie
	2/0
	Zk
	PV
	3
	RNDr. Ing. Vladimír Krylov, Ph.D., Mgr. Marie Macůrková, Ph.D.,, RNDr. Viktor Žárský, Ph.D.
	2LS

	44.
	Metody funkční genomiky /Methods of functional genomic
	2/0
	Zk
	PV
	3
	RNDr. Vladimír Beneš, CSc.
	3ZS/LS

	45.
	Biologie rostlinné buňky
	3/1
	Zk
	PV
	5
	doc. Fatima Cvrčková, Dr., RNDr. Viktor Žárský, Ph.D.
	3ZS

	46.
	Imunologie
	2/0
	Zk
	PV
	3
	prof. RNDr. Václav Hořejší, CSc. 
	3ZS

	47.
	Evoluční genetika
	2/1
	Zk
	PV
	3
	doc. Mgr. Pavel Munclinger, Ph.D.,  RNDr. Radka Reifová, Ph.D.
	3ZS

	48.
	Základy fyziologie živočichů
	2/0
	Zk
	PV
	3
	prof. RNDr. Jiří Pácha, DrSc.
	3ZS

	49.
	Molekulární genetika rostlin
	2/0
	Zk
	PV
	3
	RNDr. Lukáš Fischer, Ph.D.
	3ZS

	50.
	Forenzní genetika
	2/1
	Z+Zk
	PV
	4
	doc. RNDr. Marie Korábečná, Ph.D.
	3LS

	51.
	Ekologie
	2/0
	Zk
	PV
	3
	prof. RNDr. Tomáš Herben, CSc., Mgr. Linda Nedbalová, Ph.D.
	3LS

	minimální počet kreditů ze skupiny 4
	15
	

	

	Pravidla pro vytváření studijních plánů na UK
	Studium probíhá podle celouniverzitního kreditního systému, který je v souladu s pravidly European Credit Transfer System (ECTS) Povinně volitelné předměty jsou ve studijním plánu organizovány do jedné čí více skupin; student volí povinně volitelné předměty na základě stanoveného minimálního počtu kreditů v každé skupině. Počet kreditů za povinné spolu s minimálním počtem kreditů za povinně volitelné předměty nesmí činit více než 90% (95%) celkového počtu kreditů. Ostatní předměty vyučované na UK se pro daný studijní obor považují za předměty volitelné, jejichž výběr může být studentovi doporučen (doporučené volitelné předměty). 


	Organizace studia – na fakultě 
	Úsekem studia je semestr
rozdělení kreditů

počet kreditů

povinné předměty

 120
povinně volitelné předměty

min.  37
kredity pro volbu studenta (volitelné předměty)

23
celkem

180


	Státní závěrečná zkouška

	Část SZZ1 
	obhajoba bakakářské práce

	Část SZZ2
	zkouška teoretických znalostí v rozsahu přednášeném během bakalářského studia z následujících tématických okruhů:

TO1: informatika a matematika

TO2: molekulární, buněčná a evoluční biologie

TO3: bioinformatika



	Návrh témat prací a obhájené práce

	Algoritmus pro efektivní vizualizaci sekundární struktury RNA

Nástroj pro efektivní dotazování pomocí SMARTS vzorů

Vývoj algoritmu pro identifikaci vícenásobné podobnosti RNA struktur

Obecná počítačová reprezentace malých molekul pro podobnostní vyhledávání

Statistická identifikace fyzikálně chemických vlastností přispívajících k protein-ligand interakcím

Identifikace fyzikálně chemických vlastností přispívajících k protein-ligand interakcím pomocí metod strojového učení

Možnosti hodnocení kvality sekvenčního srovnávání 

Homologní modelování a docking – možnosti a vhodnost kombinování predikčních metod

Využití strukturních charakteristik v predikci posttranslačních modifikací

Metody identifikace sekvenčních determinant funkční divergence proteinových rodin


	Obsah přijímací zkoušky a další požadavky na přijetí

	Obsahem přijímací zkoušky je prověření předpokladů ke studiu oboru a to testováním znalostí středoškolské matematiky (na úrovni gymnázia) a logického myšlení na nichž lze budovat vysokoškolskou výuku.  


	Návaznost na předchozí studijní program / obor  (podmínky z hlediska příbuznosti oborů)

	


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Lineární algebra I

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška/

cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Jiří Fiala, Ph.D., Mgr. Milan, Hladík Ph.D., doc. Mgr. Petr Kolman, Ph.D., prof. RNDr. Jiří Matoušek, DrSc., doc. RNDr. Jiří Sgall, DrSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Základy lineární algebry (vektorové prostory, lineární zobrazení, řešení soustav lineárních rovnic, matice, algebraická tělesa).

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Jindřich Bečvář: Lineární algebra, Matfyzpress, 2. vydani, Praha 2002.

Jiří Rohn: Lineární algebra a optimalizace, Karolinum, Praha 2004.

Sbírka příkladů http://kam.mff.cuni.cz/~sbirka


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Kombinatorika a grafy pro bioinformatiky

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška/

cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Ondřej Pangrác, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Úvodní přednáška pokrývající základní učivo z diskrétní matematiky, kombinatoriky a teorie grafů potřebné pro studium bioinformatiky (relace a funkce, množiny, binomická věta, princip inkluze a exkluze, grafy, stromy a kostry, rovinné grafy, barevnost grafů, toky v sítích, Hallova věta, souvislost grafů).

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	J. Matoušek, J. Nešetřil: Kapitoly z diskrétní matematiky, nakladatelství Karolinum, Praha.

T. Valla, J. Matoušek: Kombinatorika a grafy I.




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Programování I

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	65
	hod. za týden
	3/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet
	Forma výuky
	přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Pavel Töpfer, CSc., RNDr. Tomáš Holan, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Základní kurs algoritmizace a programování. Obsahem kursu jsou principy algoritmizace, základní algoritmy, datové struktury a programovací techniky, typické prostředky programovacích jazyků, praktický návrh a ladění programů.

Obsah učiva: 

· program, algoritmus, vlastnosti algoritmu, překladač, jazyk, čísla v počítači

· složitost algoritmů

· strukturované programování, příkazy, jednoduché datové typy, pole, záznam, znakové řetězce, soubory

· podprogramy, rekurze

· dynamické proměnné, spojové seznamy, stromy, binární vyhledávací stromy, B-stromy

· zásobník, fronta

· dlouhá čísla

· ukládání a vyhledávání dat, vnitřní a vnější třídění

· aritmetické notace

· prohledávání do hloubky a do šířky

· programování her



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Töpfer: Algoritmy a programovací techniky, Prometheus, Praha 1995 a 2007

Drózd, Kryl: Začínáme s programováním, Grada, Praha 1992

Wirth: Algoritmy a štruktúry údajov, Alfa, Bratislava 1987




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Biologie buňky 

	Typ předmětu
	Povinný
	doporučený ročník / semestr
	1 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	4/0
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. František Půta, CSc., doc. Mgr. Jan Černý, Ph.D., RNDr. Lenka Libusová, Ph.D. 

	Stručná anotace předmětu
	

	Předmět podává v ucelené formě základy buněčného dogmatu. Zabývá se organizací a výstavbou vnitřních struktur buňky (zejména eukaryotní), funkcí jednotlivých struktur a metodami studia buněčných procesů. Přednáška uspořádáním kopíruje moderní učebnice buněčné biologie, Alberts et al.: Molecular Biology of the Cell či Lodish et al.: Molecular Cell Biology. Předmět je doporučen pro studenty prvního roku bakakalářského studia. Doporučujeme zapsat též praktická cvičení 



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Prezentace přednášky, přepis přednášky

Alberts et al.: Molecular Biology of the Cell. 4th ed., 2002 a novější vydání 

Lodish et al.: Molecular Cell Biology. 3rd ed., 4th ed., 2000,  5th ed., 2004 (ISBN 0-7167-4366-3). 

Pollard T.D.: Cell Biology. 1st ed., 2002 (ISBN 0-7216-3997-6). 

Kubišta: Buněčné základy životních dějů. Sciencia, 1998 (ISBN 80-7183-109-3). 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Obecná chemie (pro KATA, biochem. a biol. obory)

	Typ předmětu
	Povinný
	doporučený ročník / semestr
	1 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	65
	hod. za týden
	3/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Z + Zk
	Forma výuky
	Předn. a cvičení

	Další požadavky na studenta
	Nejsou

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Jan Sedláček, Dr.

	Stručná anotace předmětu
	

	Úvod Základní pojmy: relativní atomová a molekulová hmotnost, látkové množství, molární hmotnost a způsoby vyjadřování koncentrace látek v soustavách.1. Struktura atomů 1.1 Jádro atomu stabilita jader – přirozená radioaktivita, jaderné reakce 1.2 Elektronovýobal obecné představy kvantové mechaniky, orbital - kvantová čísla (význam), atom vodíku -orbitaly, energie elektronů, spektrum, výstavbový princip – periodicita vlastností 2. Struktura molekul - chemická vazba elektronová teorie chemické vazby, kvalitativní výklad teorie molekulových orbitalů, iontová vazba, kovalentní vazba, koordinačně kovalentní vazba 3. Vlastnosti látek 3.1. Elektrické a magnetické vlastnosti látek 3.2.Optické vlastnosti látek lom a rozptyl světla, difrakce paprsků X, chiralita a optická aktivita, absorpce světla (Lambertův-Beerův zákon) 4.Základy spektroskopie 4.1. Atomová spektra 4.2. Molekulová spektra (vibrace a rotace molekul) 4.3. UV-Vis spektra 5.Skupenské stavy látek 5.1. Plyny ideální plyn, reálný plyn, zkapalňování plynů, expanze do vakua 5.2. Kapaliny tenze páry nad kapalinou, povrchové napětí, viskozita  6. Reakční kinetika 6.1. Izolované reakce reakční rychlost, řád reakce, molekularita, konverze, reakce 1. a 2. řádu6.2. Reakce simultánní 6.3. Závislost reakční rychlosti na teplotě, katalýza, reakční mechanismy 7. Chemická energetika a základy termodynamiky 7.1. Základní pojmy 7.2.První věta termodynamiky práce, teplo, vnitřní energie, enthalpie, tepelné kapacity, termochemické zákony – výpočet reakčních tepel ze spalných a slučovacích tepel 7.3. Druhá věta termodynamiky entropie, pravděpodobnost a uspořádanost systému, Gibbsova a Helmholtzova funkce 8. Rovnováhy 8.1.Fázové rovnováhy Gibbsův zákon fází, jednosložková soustava - fázový diagram, dvousložková soustava (kapalina/plyn, kapalina/kapalina, kapalina/pevná látka), zředěné roztoky (Raoultův zákon), koligativní vlastnosti, aplikace 8.2. Rovnováha chemické reakcerovnovážná konstanta - výpočet stupně konverze a rovnovážného složení, vliv reakčních podmínek na rovnováhu chemické reakce 9 Elektrochemie 9.1. Roztoky ideální a reálné, aktivita součin rozpustnosti, kyseliny a zásady, disociace vody, pH, disociační rovnováha, disociační stupeň 9.2. Hydrolýza solí, pufry 

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	Není
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	J. Vacík: Obecná chemie, SPN 1986 

J. Sedláček a kolektiv: Příklady z obecné chemie, Universita Karlova (Karolinum) Praha, 2009

P.W.Atkins: General Chemistry, Oxford University Press 1996  




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Lineární algebra II

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	Přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Jiří Fiala, Ph.D., Mgr. Milan, Hladík Ph.D., doc. RNDr. Petr Kolman, Ph.D., prof. RNDr. Jiří Matoušek, DrSc., doc. RNDr. Jiří Sgall, DrSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Pokračování předmětu NMAI057 - skalární součin, speciální matice, determinanty, vlastní čísla, aplikace lineární algebry.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Jindřich Bečvář: Lineární algebra, Matfyzpress, 2. vydani, Praha 2002.

Jiří Rohn: Lineární algebra a optimalizace, Karolinum, Praha 2004.

Sbírka příkladů http://kam.mff.cuni.cz/~sbirka


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Algoritmy a datové struktury I

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Ondřej Čepek, Ph.D.; RNDr. Jan Hric; Mgr. Martin Mareš, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Úvodní přednáška o základních typech algoritmů a datových strukturách potřebných pro jejich implementaci.

Sylabus:

· Prostředky pro popis složitosti algoritmů a operací nad datovými strukturami (měření velikosti dat, počet kroků algoritmu jako funkce velikosti dat, asymptotická notace)

· Stromové datové struktury (binární vyhledávací stromy, AVL stromy, červeno-černé stromy)

· Hašování (strategie řešení kolizí, analýza časové složitosti vyhledávání v průměrném případě) 

· Třídění (analýza průměrného případu pro Quicksort, randomizovaný Quicksort, dolní odhad složitosti porovnávacích třídících algoritmů, třídění v lineárním čase na základě adresování pomocí klíčů) 

· Základní grafové algoritmy (DFS, BFS, tranzitivní uzávěr, topologické číslování, SSK)Extremální cesty v grafech (metoda kritické cesty, Dijkstrův algoritmus, Bellman-Ford, Floyd-Warshall)

· Minimální kostra grafu (algoritmy Borůvka-Kruskal a Jarník-Prim)

· Algoritmy rozděl a panuj (metody počítání jejich časové složitosti, příklady konkrétních algoritmů)

· Algoritmy lineární algebry (Euklidův algoritmus, LUP dekompozice matic a její využití) 



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	-
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	· Cormen, Leiserson, Rivest, Stein : Introduction to algorithms (3rd Edition), The MIT Press 2009

· Čepek, O. Slajdy používané na přednášce, http://kti.mff.cuni.cz/~cepek/ADS1.ppt
· Kučera, L. Applety pro krokování probíraných algoritmů dostupné na www.algovision.org
· Kučera, L. Algovize aneb procházka krajinou algoritmů (1.vydání), Univerzita Karlova v Praze 2009.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Programování II

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	navazuje na předmět NPRG030 Programování I.

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Pavel Töpfer, CSc., RNDr. Tomáš Holan, Ph.D.


	Stručná anotace předmětu
	

	Pokračování základního kursu programování. Výuka bezprostředně navazuje na předmět NPRG030 Programování I výkladem dalších algoritmů a jejich programové realizace, postupů a technik užívaných při tvorbě programů. Posluchači se seznámi se základy objektového programování, s programovacím jazykem C# a s prací v současných vývojových prostředích.

Obsah učiva:

· jazyk C# a platforma .NET, rozdíly jazyka C# oproti Pascalu

· čtení čísel, práce se soubory, typ string

· principy objektového programování

· diskrétní simulace, návrh simulačního modelu

· programování řízené událostmi, WinForm aplikace, grafické aplikace

· výjimky

· dynamické programování

· hashování

· reprezentace grafů, grafové algoritmy

· technologie programování



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	P. Töpfer: Algoritmy a programovací techniky, Prometheus, Praha 1995 a 2007

N. Wirth: Algoritmy a štruktúry údajov, Alfa, Bratislava 1987

M. Virius: C# pro zelenáče, Neocortex, Praha 2002

Nápověda a online dokumentace Microsoft Visual Studio


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Základy biochemie

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	65
	hod. za týden
	5/0
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Petr Folk, CSc.

doc. RNDr. Jan Brábek, Ph.D.

doc. RNDr. Martin Kalous, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška je zkrácenou verzí přednášky Biochemie (B150P04) a je určena všem těm, kteří chtějí získat stručný přehled o důležitých biomolekulách a metabolismu. Je tedy určena potenciálním studentům biologických oborů zabývajících se biodiverzitou, ekologií či taxonomií. Časový rozsah je nižší než v základní verzi přednášky a zkouška klade na studenta podstatně menší nároky. Přednáška poskytuje přehled o základních typech biomolekul a hlavních segmentech buněčného metabolismu se zřetelem na energetiku heterotrofní buňky. Syllabus pokrývá stejnou látku jako přednáška Biochemie, rozdíl je v objemu přednášené látky. Je kladen menší důraz na chemické základy, reakční mechanismy, vyžaduje se znalost menšího počtu vzorců. Přibývá ilustrací vztahů molekulových a "vyšších" procesů. Přednáška ilustruje využití poznatků na molekulové úrovni k popisu a pochopení živé přírody. Informace o přednášce a studijní pomůcky je možno nalézt na stránce "Biochemie pro biology - Virtuální studovna biochemie" (//dl.cuni.cz), kde je také seznam literatury.


	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	1. Voet,D., Voet, J.G.: Biochemistry, 4th edition 2011 (ISBN 978-0470-57095-1), John Wiley and sons. Inc. 
2. Nelson, D.L., Cox, M.M: Lehninger Principles of Biochemistry, 5th edition 2008, (ISBN 978-0-7167-7108-1), W. H. Freeman and Company, New York 
3. Vodrážka, Z.: Biochemie, 2. vydání 1999, (ISBN 80-2000600-1), Academia Praha




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Základy bioinformatiky

	Typ předmětu
	Povinný
	doporučený ročník / semestr
	1LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Mgr. Marian Novotný, Ph.D., doc. Fatima Cvrčková, Dr., RNDr. Vladimír Hampl, Ph.D. 



	Stručná anotace předmětu
	

	Cílem tohohle kurzu je základní seznámení bioinformatickými metodami. Metody budou nejprve uvedeny formou přednášek a získané znalosti budou následně rozvíjeny a procvičovány během počítačových praktik, které studentům umožní vyzkoušet si probírané metody na vlastní kůži a poskytnou návod jak tyto metody používat při práci v laboratoři. Praktika byla dlouhodobě a úspěšně testována na studentech Uppsalské univerzity ve Švédsku.. Základní znalost struktury proteinů a nukleových kyselin je výhodou, nikoliv však nezbytná. Podmínkou pro složení zkoušky je účast na cvičeních a úspěšné řešení závěrečné písemné zkoušky.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Zvelebil & Baum (2008): Understending bioinformatics, Garland Science, USA, 772 pp. 
Lesk, A. (2005): Introduction to bioinformatics, Oxford University Press, USA; 2 edition, 378 pp .
 Cvrčková, F.: Úvod do praktické bioinformatiky. Academia, Praha 2006.
Prezentace všech přednášek i zadání  praktických cvičení je veřejně dostupné na moodle stránkách kurzu.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	 Struktura a vlastnosti inf. biopolymerů

	Typ předmětu
	Povinný
	doporučený ročník / semestr
	1LS

	Rozsah studijního předmětu
	65
	hod. za týden
	3/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Radovan Fišer, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška se zaměřuje na konformaci informačních biopolymerů (proteinů a nukleových kyselin) včetně konformačního a sekvenčního polymorfizmu DNA, anomálií ve struktuře molekul a modifikací a topologie DNA. Popisuje vlastností biopolymerů, které jsou důležité pro jejich funkci, identifikaci, stanovení koncentrace, separaci, izolaci, sekvencování, deneturaci, reasociaci, degradaci, modifikaci a sledování jejich vzájemných interakcí. Dále jsou popsány separační a analytické metody důležité pro genové inženýrství , genomiku, transkriptomiku a proteomiku.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Materiály k předmětu budou aktualizovány v prostředí Moodle https://dl2.cuni.cz/ 

Základní literatura: 

Voet P. a Voet J.G. (překlad Kotyk et al 1994) Biochemie, nakladatelství AVČR ACADEMIA, Praha 

(Vybrané kapitoly týkající se NA+proteinů a jejich stavebních jednotek) 

Vondrejs et al. Genové inženýrství I. II. III. IV. 

(Vybrané kapitoly týkající se metod pro separaci a analýzu NA+ proteinů založených na vlastnostech biopolymerů) 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Matematická analýza I

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška/

cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Mgr. Šámal Robert, Ph.D., doc. RNDr. Klazar Martin, Dr. doc. RNDr. Stanislav Hencl, Ph.D., doc. RNDr. Jan Rataj, CSc. 

	Stručná anotace předmětu
	

	Kurz matematické analýzy pro studenty prvního ročníku informatiky s tematickými okruhy:

Číselné obory, reálná čísla, axiom o supremu a jeho důsledky.

Posloupnosti a řady čísel. Limity posloupností, jejich základní vlastnosti. Bolzanova--Weierstrassova věta a Bolzanova--Cauchyova věta.

Řady čísel. Kritéria konvergence řad s nezápornými členy a se členy, které mění znaménko. Absolutní konvergence.

Limity a spojitost reálných funkcí. Základní věty o spojitých funkcích na intervalu (Darbouxova vlastnost, obraz intervalu, omezenost a existence extrémů spojité funkce na uzavřeném intervalu, spojitost inverzní funkce.)

Základní elementární funkce a jejich vlastnosti.

Derivace. Definice derivace a základní pravidla výpočtu derivací. Derivace vyšších řádů. Použití derivace (Nutná podmínka pro lokální extrém, znaménko derivace a monotonie funkce. L´Hospitalovo pravidlo. Konvexní a konkávní funkce. Taylorův polynom, tvary zbytku. Taylorova řada.)



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	V. Hájková, O. John, O. F. K. Kalenda a M. Zelený, Matematika, Matfyzpress, 2006. 

J. Kopáček a kol.: Matematická analýza nejen pro fyziky 1 (2), Matfyzpress, 2004. 

A. Pultr: Matematická analýza I, Matfyzpress, 1995. 

J. Veselý: Základy matematické analýzy I, Matfyzpress, 2004. 

Sbírky příkladů: 

B.P. Děmidovič: Sbírka úloh a cvičení z matematické analýzy, Fragment, 2003. 

J. Kopáček a kol.: Příklady z matematiky nejen pro fyziky 1 (2), Matfyzpress, 2005. 

L. Zajíček: Vybrané úlohy z matematické analýzy, Matfyzpress 2002. 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Algoritmy a datové struktury II

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	 doc. RNDr. Čepek Ondřej, Ph.D., Mgr. Martin Mareš, Ph.D., RNDr. Jan Hric 

	Stručná anotace předmětu
	

	Pokračování přednášky TIN060 Algoritmy a datové struktury I. Konkrétně obsah přednášky je tvořen:

· Vyhledávání v textu: algoritmy Aho-Corasicková, Knuth-Morris-Pratt.

· Toky v sítích: Fordův-Fulkersonův, Dinicův a Goldbergův algoritmus, párování v bipartitním grafu.

· Paralelní algoritmy v modelu booleovských obvodů: sčítání čísel (carry look-ahead), třídění pomocí komparátorů.

· Algebraické algoritmy: diskrétní Fourierova transformace, její motivace a aplikace, algoritmus FFT (Fast Fourier Transform) a jeho implementace hradlovou sítí.

· Základní geometrické algoritmy v rovině: konvexní obal, algoritmy založené na zametání roviny (např. Fortunův algoritmus pro výpočet Voroného diagramu).

· Převoditelnost problémů a třídy časové složitosti: polynomiální transformace a redukce mezi rozhodovacími problémy. Nedeterministické algoritmy, třídy P a NP, NP-úplnost.

· Aproximační algoritmy: problém obchodního cestujícího, problém batohu



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	T. Cormen, C. Leiserson, R. Rivest, C. Stein : Introduction to Algorithms (2nd Edition), McGraw-Hill 2001

S. Dasgupta, C. Papadimitriou, U. Vazirani: Algorithms, McGraw-Hill Higher Education 2007

A. Koubková, J .Pavelka : Úvod do teoretické informatiky, Matfyzpress 1999 

L. Kučera : Kombinatorické algoritmy, SNTL Praha 1983 

L. Kučera, J. Nešetřil : Algebraické metody diskrétní matematiky, SNTL Praha 1989


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Úvod do evoluční biologie

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	nejsou

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Jaroslav Flegr, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Biologická evoluce obecně, selekce, genetický drift, evoluční tahy, evoluce sexuality, pohlavní výběr, speciace, extinkce. 

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	•
FLEGR J. 2007: Úvod do evoluční biologie. Academia, Praha. 

•
FLEGR J. 2004, 2009 Evoluční biologie Academia, Praha. - není třeba se učit kapitoly, které nejsou v bbsahu kurzu

Další doporučená literatura:

Flegr, J. Zamrzlá evoluce. Academia, Praha 2006 

Dawkins, R. Sobecký gen • Mladá fronta (edice Kolumbus), Praha 1998


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Genetika

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	65
	hod. za týden
	5/0
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Marie Kočová, CSc.

RNDr. Dana Holá, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška má za cíl seznámit studenty s oborem, v němž zejména v posledních letech došlo k výraznému informačnímu nárůstu. Umožňuje propojit klasické poznatky získané v průběhu vývoje genetiky s nejnovějšími informacemi o buněčných procesech, biologické diverzitě a evoluci. Důraz je kladen především na propojení mezi obecně platnými zákonitostmi přenosu genetické informace a jejich molekulární podstatou. Studenti získají i základní informace o nejdůležitějších metodických přístupech a technikách používaných v klasické genetice, cytogenetice, molekulární genetice a genomice.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Snustad D.P., Simmons M.J.: Genetika (český překlad 5. vydání, Relichová a kol.). Masarykova univerzita Brno, 2009.

Klug W.S., Cummings M.R., Spencer C.A.: Concepts of Genetics (8th, 9th, 10th ed.). Pearson Education, Inc., Upper Saddle River, NJ, 2006, 2008, 2011. 

Snustad D.P., Simmons M.J.: Principles of Genetics (4th, 6th ed.). John Wiley and Sons, Inc., Hoboken, NJ, USA, 2006, 2011.

Russell P.J.: i-Genetics: A Mendelian Approach. Pearson Education, Inc., and Benjamin Cummings, San Francisco, CA, USA, 2006.

Griffiths A.J.F., Wessler S.R., Lewontin R.C., Gelbart W.M., Suzuki D.T., Miller J.H.: Introduction to Genetic Analysis (8th ed.). W.H. Freeman and Company, New York, NY, USA, 2005.

Kočová M., Nováková M.: Vybrané úlohy ke cvičením z genetiky. Karolinum, Praha 1997.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Matematická analýza II

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška/

cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Mgr. Šámal Robert, Ph.D., doc. RNDr. Klazar Martin, Dr. doc. RNDr. Stanislav Hencl, Ph.D., doc. RNDr. Jan Rataj, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Kurz matematické analýzy pro studenty informatiky pokrývající 

Primitivní funkce (vlastnosti, metody výpočtu).

Riemannův integrál (definice a základní vlastnosti, neurčitý integrál a souvislost s existencí primitivní funkce ke spojité funkci). 

Aplikace integrálu (objemy a obsahy, fyzikální aplikace, odhady součtů a řad). 

Vícerozměrný Riemannův integrál (definice, Fubiniova věta). 

Úvod do teorie metrických prostorů (normované lineární prostory, metrické prostory, limita a spojitost, otevřené a uzavřené množiny, kompaktnost). 

Diferenciální počet funkcí více proměnných (parciální derivace, totální diferenciál, kritérium lokálního extrému, vázané extrémy).

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	V.Hájková, O.John, O. F. K. Kalenda a M.Zelený, Matematika, Matfyzpress, Praha, 2006. 

V.Jarník, Integrální počet I, Academia, Praha, 1984 (7. vydání). 

V.Jarník, Diferenciální počet II, Academia, Praha, 1984 (4. vydání). 

A.Pultr, Matematická analýza [I], Matfyzpress, Praha, 1995. 

Sbírky příkladů: 

J.Čerych a kol., Příklady z matematické analýzy V (skriptum), SPN, Praha, 1983. 

B. P. Děmidovič, Sbírka úloh a cvičení z matematické analýzy, Fragment, Praha, 2003. 

L.Zajíček, Vybrané úlohy z matematické analýzy pro 1. a 2. ročník, Matfyzpress, Praha, 2000




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Databázové systémy

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška/
cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Tomáš Skopal. Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Základní kurs podávající průřez problematikou. Jsou popsány tři úrovně pohledu na data. Konceptuální modelování je založeno na ER modelu, databázové modelování se zabývá podrobně teorií relačního modelu dat (algebra, kalkul, základy SQL, algoritmy návrhu relační databáze, normální formy) a principy objektově-relačního modelu. Transakční zpracování a paralelní přístup, algoritmy implementace relačních operací.

Sylabus:

Základní pojmy. Motivace a historie databázového přístupu. Externí, konceptuální, logický a interní (indexy, B-stromy) pohled na data. Architektura podle rozdělení služeb (klient-server).
Konceptuální modelování - ER model, ER diagram, další konstrukty vyskytující se v konceptuálních modelech.
Relační model dat. Databázové schéma, přípustné databáze. Transformace ER diagramu do relačního schématu databáze.
Návrh databáze - kritéria pro dobře navrženou relaci, zejména 3.NF. Metody a algoritmy návrhu databázových schémat, vlastnosti zachování závislostí a bezeztrátovost dekompozice.
Databázové jazyky procedurální a neprocedurální (relační kalkul a algebra). Komerční dotazovací jazyky - přehled SQL.
Transakční zpracování - paralelní přístup, zotavení z chyb.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	· Pokorný J., Halaška I.: Databázové systémy. FEL ČVUT Praha, 2003.

· Halaška I., Pokorný J., Valenta M.: Databázové systémy - cvičení. FEL ČVUT Praha, 2002.

· Garcia-Molina H., Ullman J.D., Widom J., Database Systems: The Complete Book, Prentice Hall, 2008

· Pokorný J, Žemlička M..: Základy implementace souborů a databází. UK Praha, Karolinum, 2004.

· Ramakrishnan R., Gehrke J.: Database Management Systems, McGraw-Hill Science, 2003




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Uvod do UNIXu

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Libor Forst

	Stručná anotace předmětu
	

	Seznámení se operačním systémem UNIX, převážně z uživatelského hlediska. Z teoretičtějších pasáží se probírá historický vývoj a jeho aspekty, základní principy fungování OS, souborového systému, pojem procesu, komunikace aj. Z praktických partií zejména nejdůležitější utility pro zpracování textu, manipulaci se soubory, editory ed, sed a vi, filtr awk a především shell a možnosti programování v něm. Absolvent kurzu by měl být schopen napsat v shellu netriviální program.

	

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Forst, L.: Shell v příkladech aneb Aby váš UNIX skvěle shell; Matfyzpress, Praha 2010

M.Sova: UNIX V - úvod do operačního systému, Grada, 1991


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Základní praktikum z molekulární biologie

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	8 
	Den za rok
	1
	kreditů
	1

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Cvičení sestává z teoretické, demonstrační a praktické části. Před cvičením je doporučeno absolvovat alespoň jednu z následujících přednášek: Základy molekulární biologie, Molekulární biologie, Biologie buňky, Biochemie, Genetika ale není to podmínkou. Pro zápočet je požadováno zpracování protokolů, přítomnost na závěrečném semináři o výsledcích a úspěšné napsání výstupního testu.

	Vyučující
	

	RNDr. Martin Pospíšek, Ph.D., Mgr. Václav Vopálenský, PhD., RNDr. Tomáš Mašek, PhD.

	Stručná anotace předmětu
	

	1) V teoretické části jsou stručně diskutovány základní techniky genového inženýrství s důrazem na ty, které budou použity v praktické části: PCR, sekvenování, analytická elektroforetická separace proteinů a nukleových kyselin, DNA vektory, genomové a cDNA knihovny. Základní mol. biol. databáze - práce s NCBI-NIH atd. Krátce i využití těchto metod a databází v lékařské, soudní a biotechnologické praxi. Před detailním popisem metod bude dávána přednost jejich aktualizaci v souladu se současnými znalostmi publikovanými v odborných i laických médiích širokého dosahu. Předpokládá se možnost aktuálních změn v reakci na dotazy a potřeby zúčastněných studentů. 
2) V demonstrační části jsou ukazovány některé náročnější metody diskutované v teoretické části dle aktuálních možností. 

3) V praktické části si každý student vyzkouší některou z metod purifikace DNA, mapování DNA restrikčními endonuklázami, polymerasovou řetězovou reakci (PCR), detekci nukleových kyselin pomocí agarosové elektroforézy, transformaci bakterií rekombinantním DNA vektorem a výpočet transformační účinnosti, pozorování exprese cizorodých bílkovin v kultuře E.coli (proteinová elektroforéza, sledování fluorescence zeleného fluorescenčního proteinu in vivo). 

Studenti se vyzkouší volně dostupné počítačové programy pro navrhování DNA primerů pro PCR a programy pro klonování in silico a další teoretické úlohy s využitím veřejných mol.biol. databází. 



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Více informací, texty, protokoly a presentace včetně aktualizovaných seznamů doporučené literatury jsou pro studenty zapsané do kurzu k dispozici na http://web.natur.cuni.cz/~pospisek



	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Bioinformatické  zdroje a aplikace

	Typ předmětu
	Povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	0/2
	kreditů
	2

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	cvíčení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Mgr. Marian Novotný, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Smyslem předmětu je seznámit studenty se základními a nejčastěji používanými zdroji (databázemi) biologických dat a nástroji k analýze biologických dat. Formou praktických cvičení, která budou samostatně či ve skupinách  studenti vypracovávat na počítačích,  budou studentům představeny možnosti, ale i slabé stránky současných bioinformatických databází a nástrojů.  Jednotlivá cvičení budou sledovat různé typy biologických dat, takže se studenti seznámi s databázemi sekvenčních, strukturních, proteomických, genomických dat. Půjde především o databáze EBI a NCBI, ale i další vhodné. Z bioinformatických nástrojů se bude předmět věnovat sekvenčnímu hledání a srovnávání, hledání domén, analýze struktur, prohledávání signálních kaskád a biochemických drah. Zápočet bude udělován za zpracování individualního úkolu, který bude kombinovat poznatky získané během cvičení.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	 K výuce budou využita praktická cvičení, která budou dostupnou formou veřejných webových stránek.

Cvrčková, F.: Úvod do praktické bioinformatiky. Academia, Praha 2006. 

Baxevanis, A.D. & Ouellette B. F. F. (2004): Bioinformatics: Practical guide to the analysis of genes and proteins, Wiley-Interscience; 3 edition, 560 pp. 

Lesk, A. (2005): Introduction to bioinformatics, Oxford University Press, USA; 2 edition, 378 pp . 

Zvelebil & Baum (2008): Understending bioinformatics, Garland Science, USA, 772 pp. 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Základy molekulární biologie

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	42
	hod. za týden
	3/0
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	v průběhu semestru je na každou přednášku zájemcům nabídnuta možnost připravit si referát (10 min) o odborných článcích nabídnutých pedagogem k tématu. Články jsou pak součástí doporučené literatury ke zkoušce.

	Vyučující
	

	RNDr. Martin Pospíšek, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška si klade za cíl vysvětlit základy molekulární biologie v historickém kontextu vývoje molekulární genetiky. Důraz je kromě nezbytné faktografie kladen na vysvětlení experimentů, které vedly k zásadním objevům molekulární biologie. Veškeré vysvětlované biologické procesy jsou paralelně vysvětlovány na zástupcích všech třech hlavních forem života - bakteriích, archaea a eukaryotech. Existují-li rozdíly na úrovni replikace a projevu genetické informace mezi jednobuněčnými a mnohobuněčnými, jsou porovnáni i zástupci těchto. Přednáška obsahuje i praktické odkazy zejména do medicínské praxe. K přednášce je jako vhodný doplněk doporučováno Základní praktikum z molekulární biologie, které sestává z teoretické, demonstrační a praktické části. Probírány jsou i historické milníky vývoje molekulární biologie, základy genomiky a proteomiky a základy genového inženýrství. Přednáška může být navštívena v kterémkoliv ročníku bez návaznosti na ostatní přednášky, první ročník bakalářského studia nevyjímaje.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	T.D.Pollard a kol. Cell Biology, Elsevier Health Sciences, 2007 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov 

Dále též: 

B. Alberts a kol., Molecular biology of the cell, 5th Edition, Garland Publishing, Inc., 2008 

H.Lodish a kol., Molecular cell biology, 6th Edition, W.H. Freeman and company, 2008 

B. Lewin, Genes IX, Jones and Bartlett Publishers, 2008 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Proteomika

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	Určeno pro studenty se znalostí genetiky, molekulární biologie, biochemie a buněčné biologie alespoň na bakalářské úrovni.

	Vyučující
	

	Doc. Mgr. Pavel Stopka, PhD., doc. RNDr. J. Petrák, Ph.D. případně možná účast dalších specialistů (např. z oboru hmotnostní spektrometrie)

	Stručná anotace předmětu
	

	PROTEOMIKA, PRÁCE S BÍLKOVINAMI.

DVOJROZMĚRNÁ ELEKTROFORÉZA.

HMOTNOSTNÍ SPEKTROMETRIE A IDENTIFIKACE BÍLKOVIN.

SHOT-GUN PŘÍSTUPY, KVANTITATIVNÍ MS.

NATIVNÍ METODY, ANALÝZA KOMPLEXŮ A DALŠÍ METODY.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Součástí zkoušky je vypracování písemné esej. Je zadána biologická otázka, úkolem studenta je navrhnout vhodné uspořádání adekvátního proteomického experimentu. Volitelnou alternativou je orální 15 minutová prezentace publikované proteomické studie (zadá vyučující) před ostatními studenty.

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Neexistuje dostupná literatura v češtine, kompletní podklady (ČJ) jsou dlouhodobě dostupné na webu  vyučujícího http://patofyziologie.lf1.cuni.cz/proteomika včetně doporučených odborných prací k jednotlivým tématům (A). Na web je odkaz z SIS.

Mezi doporučené monografie, které však nepokrývají kompletní obsah přednášky patří například:

R. K. Scopes: Protein purification. Prinicples and Practise, Springer Verlag, ISBN-10: 0387940723 | ISBN-13: 978-0387940724

J. Reinders, A. Sickman: Proteomics: Methods and Protocols (Methods in Molecular Biology). Humana Press ISBN-10: 1607611562 | ISBN-13: 978-1607611561

H. Rehm: Protein Biochemistry and Proteomics. Academic Press. ISBN-10: 012088545X | ISBN-13: 978-0120885459


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Pravděpodobnost a statistika

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	56
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Jaromír Antoch, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Základní pojmy teorie pravděpodobnosti 

Náhodné veličiny a jejich rozdělení 

Náhodné vektory a jejich rozdělení

Základní úlohy matematické statistiky 

Základy teorie odhadu a testování hypotéz 

Lineární regresní model

Simulace



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Štěpán J. a Zvára K. Pravděpodobnost a matematická statistika, 3. vydání. Matfyzpress, 2006.

Anděl J. Statistické metody, 4. vydání. Matfyzpress, 2007.

Ross S.M. Introduction to Probability Models, 9th ed. Academic Press, Amsterdam, 2007.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Bioinformatické algoritmy, databáze a nástroje

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. David Hoksza, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška představí studentům oblast bioinformatiky soustřeďující se na výzkum v oblasti základních stavebních a funkčních jednotek organismů - DNA, RNA a proteinů. Studenti se dozví, jaké existují hlavní repositáře souvisejících biologických dat, jak s těmtito daty pracovat. Budou představeny hlavní podobnostní modely spolu s algoritmy postavenými nad DNA/RNA/proteiny přispívající k výzkumu v oblastech jako je hmostnosní spektrometrie, zjišťování funkce proteinů, predikce struktury využívané např. při vývoji léčiv a dalších.

· Úvod. Existující nukleotidové a proteinové databáze.

· Sekvenční podobnost DNA a RNA.

· Sekvenční podobnost proteinů.

· Vyhledávání motivů v DNA.

· Vícenásobná sekvenční podobnost.

· Fylogenetické stromy.

· Efektivní vyhledávání v databázích DNA, RNA a proteinových sekvencí.

· Algoritmy pro hmotnostní spektrometrii.

· Algoritmy pro podobnost proteinových struktur

· Algoritmy pro podobnost RNA struktur

· Predikce RNA struktury.

· Predikce proteinové struktury.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	· Z: Zvelebil, M., Baum J.: Understanding Bioinformatics, Garland Science; 1 edition, 2007, 0815340249

· Z: Durbin, R., et al.: Biological Sequence Analysis: Probabilistic Models of Proteins and Nucleic Acids, Cambridge University Press, 1998, 0521629713

· D: Mount, D.W.: Bioinformatics: Sequence and Genome Analysis, Second Edition, Cold Spring Harbor Laboratory Press, 2004, 0879696087

· D: Gusfield, D.: Algorithms on Strings, Trees and Sequences - Computer Science and Computational Biology, Cambridge University Press, 1997, 0521585198

· D: Jones, N.C., Pevzner, P.A.: An Introduction to Bioinformatics Algorithms, The MIT Press, 2004, 0262101068


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Bakalářský projekt

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	
	hod. za týden
	
	Kreditů
	4

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet
	Forma výuky
	

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Vedoucí práce

	Stručná anotace předmětu
	

	Získání původních výsledků či vypracování obsáhlejší rešerše dle tématu práce, sepsání bakalářské práce 

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Programování v C++

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška+
cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Samostatný projekt v C++

	Vyučující
	

	RNDr. David Bednárek. Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Studenti získají znalosti a dovednosti potřebné pro programování v jazyce C++, včetně návrhu rozhraní programových komponent. Vzhledem k velkému rozsahu jazyka C++ je pro tuto přednášku vybrána část pokrývající potřeby obvyklých programátorských úloh v průmyslové praxi (pokročilejší techniky jsou obsahem navazujícího předmětu Pokročilé programování v C++). Cvičení k předmětu jsou realizována jako praktika v počítačové laboratoři, zaměřená na řešení typických úloh, se kterými je konfrontován programátor při vývoji, ladění a údržbě softwaru v C++.
Sylabus:

· Moduly, preprocesor, kompilace, spojování, zavádění 

· Základní typy, třídy a objekty, vznik a zánik objektů, přetěžování 

· Kontejnery, iterátory, algoritmy, objektové knihovny 

· Dynamická alokace, ukazatele 

· Dědičnost, virtuální dědičnost, virtuální metody, konverze 

· Šablony, výjimky 

· Bezpečné a přenositelné programování 

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	· Bruce Eckel: Thinking in C++ (2000) / Myslíme v jazyku C++ (Grada 2000)

· Miroslav Virius: Pasti a propasti jazyka C++

· Miroslav Virius: Programování v C++ (ČVUT 2001)

· Andrew Koenig, Barbara E. Moo: Accelerated C++ (2000)

· Stanley B. Lippman: Essential C++ (2000)

· Andrei Alexandrescu, Herb Sutter: C++ Coding Standards (2005)

· Scott Meyers: Effective C++ (1998)

· Scott Meyers: More Effective C++ (1996)

· Scott Meyers: Effective STL (2001), Herb Sutter: Exceptional C++ (2000)

· Herb Sutter: More Exceptional C++ (2002), Herb Sutter: Exceptional C++ Style (2004)

· Nicolai M. Josuttis: Object-Oriented Programming in C++ (2002), Nicolai M. Josuttis: The C++ Standard Library (1999)




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Jazyk C# a platforma .NET

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52 
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Úspěšné absolvování předmětu NPRG031 Programování II

	Vyučující
	

	Mgr. Pavel Ježek, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Cílem předmětu je posluchače seznámit s klíčovými principy platformy .NET, s jazykem C# a jeho pokročilejšími konstrukcemi. Po úspěšném absolvování předmětu by měli být studenti schopni efektivně využívat výhod platformy .NET.

Sylabus:

· Rozdíly mezi překladem/během neřízeného (C++) a řízeného kódu (C#/.NET, Java).

· Základní principy JIT překladu, funkce virtuálního stroje CLR, koncept safe/unsafe kódu, přehled jazyků pro .NET (C#, VB.NET, F#, C++/CLI, IronPython), výhody a nevýhody platformy .NET.

· Implementace platformy .NET: Microsoft .NET Framework, Mono.

· Vývojové nástroje, základy měření výkonu aplikací, dokumentování kódu.

· Hodnotové vs. referenční typy (srovnání s jazyky Java a C++).

· Alokace paměti na haldě, základní principy Garbage Collection.

· Třídy a struktury, rozhraní, dědičnost, virtuální metody, (statické) class konstruktory (srovnání s jazyky Java a C++).

· Práce s řetězci

· Mutable vs. immutable datové typy.

· Generické typy (srovnání s generickými typy v jazyce Java a se šablonami v C++).

· Variance datových typu (kovariance a kontravariance).

· Extension metody, přetěžování operátorů, anonymní metody a lambda funkce, iterační metody (srovnání s C++).

· Delegáti a události.

· Standardní knihovny .NET (soubory, kolekce, atd.).

· Finalizace objektů, pokročilé principy Garbage Collection, princip generačního Garbage Collectoru.


	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Mark Michaelis, Eric Lippert: Essential C# 5.0, 4th Edition, Addison-Wesley Professional, 2012

Jeffrey Richter: CLR via C#, 4th Edition, Microsoft Press, 2012

Jon Skeet: C# in Depth, 3rd Edition, Manning Publications, 2013

Christian Nagel et al., Professional C# 2008, Wrox, 2008

Microsoft Developer Network Library, http://msdn.microsoft.com/library/

Zdrojové kódy knihoven platformy .NET, http://referencesource.microsoft.com/


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Java

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS 

	Rozsah studijního předmětu
	52 hod.
	hod. za týden
	2/2
	Kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Úspěšné absolvování předmětu Programování II.

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Petr Hnětynka, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Předmět zaměřený na praktické programování v jazyku a prostředí Java.

Sylabus:

· Základní syntax - základní typy, třídy, interface, objekty, dědičnost, balíky, operátory.

· Rozdíly Java vs. C++ a C#.

· Zpracování výjimek: příkazy try, catch, throw.

· Pole. Řetězce.

· Alokování paměti. Garbage collection.

· Interpret jazyka. Run-time prostředí.

· Vývojové nástroje.

· Vlákna a synchronizace.

· Přehled nejpoužívanějších balíků v základní distribuci - soubory, kolekce, GUI, podpora sítí a další.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Zápočtový program 

· výběr tématu programu studentem – cvičící odsouhlasí

· kontrola – předvedení funkčnosti programu

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Gosling, Joy, Steele, Bracha: The Java Language Specification, http://java.sun.com/docs/books/jls/

Campione, Walrath, Huml: The Java Tutorial, Third Edition

Eckel: Thinking in Java, http://www.mindview.net/Books/TIJ/ 


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Biologie buňky – praktická cvičení

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	16
	hod. za týden
	0/2
	kreditů
	1

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	cvíčení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Jan Černý, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Praktické cvičení seznamuje studenty s živočišnými buňkami, jejich stavbou, morfologií a uspořádáním do tkání. Zároveň upevňuje a dále rozvíjí návyky správné techniky práce se světelným mikroskopem. Cvičení probíhá turnusově a má dvě půldenní části. Je vhodným doplňkem přednášek B150P31 a zejména B150P73.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Pro absolutorium tohoto praktického cvičení není vyžadována žádná literatura, protokoly jsou součástí pracovních stolů, na začátku praktického cvičení jsou pečlivě probrány všechny protokoly.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	 Praktikum z biochemie

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	30
	hod. za týden
	0/3
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	cvíčení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Daniel Rösel, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Praktikum slouží výuce základních návyků práce v biologické laboratoři. Úlohy jsou koncipovány s ohledem na to, že jde o praktikum pro biology a že s biochemickými metodami se může ve své práci setkat každý biolog. Úlohy proto nejsou náročné, je však kladen důraz na práci vlastníma rukama. Praktikum probíhá 1 týden, studenti pracují ve skupinách po dvou. Cílem praktika je ukázat jakými metodami lze studovat vlastnosti některých biologicky významných sloučenin (lipidů, sacharidů, proteinů a enzymů v biologických materiálech). Studenti se učí základním dovednostem práce v laboratoři a sami se naučí používat důležité biochemické metody jako chromatografii, spektrofotometrii či elektroforézu proteinů. Studenti se učí zvládnout biologický experiment - od začátku jeho plánování až k jeho vyhodnocení a formulaci závěrů v protokolu. Podmínkou úspěšného zvládnutí experimentů je, aby se posluchači před vstupem do praktika seznámili s teoretickým základem každé úlohy. Další informace o Praktiku a zápis do jednotlivých kurzů jsou na serveru Moodle (http://dl2.cuni.cz/).

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Nováková, O., Kalous, M., Folk, P. Návody k praktiku z biochemie pro biology (2004), Karolinum, Praha 

Lehninger. Principles of Biochemistry, 3rd edition (2000), ISBN 1-57259-153-6, Nelson, D.L., Cox, M.M. Worth Publishers, New York 

Voet, D. and Voet, J.: Biochemistry. 3rd ed. (2004), ISBN 0-471-19350-x, John Wiley & Sons, Inc




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Rostlinná buňka

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	24
	Dnů za semestr
	3
	kreditů
	2

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Kateřina Schwarzerová, Ph.D.



	Stručná anotace předmětu
	

	Cílem cvičení je seznámit studenty se všemi základními buněčnými strukturami rostlinné buňky. Účastníci kurzu budou vizualizovat tyto struktury v modelovém rostlinném materiálu pomocí takových metod, které danou strukturu zachovávají v co nejvíce nativním stavu. Zvláštní důraz je kladen na in vivo vizualizace, tedy zobrazení struktur v živé buňce, které umožní studovat dynamiku struktur. Účastníci kurzu budou seznámeni s principy pokročilých vizualizačních a mikroskopických technik včetně technologie GFP (green fluorescent protein) a budou mít možnost seznámit se s prací na epifluorescenčním mikroskopu a konfokálním laserovém skenovacím mikroskopu.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	http://kfrserver.natur.cuni.cz/lide/schwarze/bunka_prakt/protok1.htm


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Praktikum z vývojové biologie 

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	39
	hod. za týden
	0/3
	kreditů
	2

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	seminář

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Ing. Vladimír Krylov, Ph.D., RNDr. Lenka Libusová, Ph.D., Mgr. Marie Macůrková, Ph.D.,

RNDr. Nataša Šebková, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Praktická cvičení jsou zaměřena na prohloubení znalostí získaných na přednáškovém kurzu z vývojové biologie. Hlavní důraz je kladen na pohlavní rozmnožování a embryonální vývoj u vybraných modelových organismů. Praktická cvičení jsou 3 denní. Během této doby mají studenti možnost pracovat s mikroskopickými trvalými preparáty. Prakticky si dále vyzkouší mikromanipulační techniky při izolaci prasečích oocytů z vaječníků. Část izolovaných oocytů je fixována po 24 hodinách maturace (stádium metafáze I) a část je kultivována dalších 20 hodin v maturačním médiu do stádia metafáze II. Po té následuje oplození kančími spermiemi (in vitro fertilizace - IVF) a pozorování kontaktu obou gamet. V rámci studia embryonálního vývoje mají studenti možnost stanovit expresní domény vybraných Hox genů na modelu C. elegens.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Jiří Paleček, Obecná zoologie, Praktická cvičení, III. část, skripta, 1989

Scot F. Gilbert, Developmental biology, 7th edition, 2003


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Textové algoritmy

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS 

	Rozsah studijního předmětu
	26 hod.
	hod. za týden
	2/0
	Kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Tomáš Dvořák, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přehled algoritmů a datových struktur pro efektivní vyhledávání vzorků a opakujících se částí textu s aplikacemi.

Sylabus:

· Úvod do stringologie. 
· Sufixové datové struktury.
· Přesné a přibližné vyhledávání vzorků v textu.
· Určování vzdálenosti slov a problém nejdelší společné podposloupnosti.
· Vyhledávání podle regulárních výrazů. 
· Aplikace: bioinformatika, komprese dat, porovnávání obrazu a zvuku.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	M. Crochemore, C. Hancart, T. Lecroq: Algorithms on Strings, Cambridge University Press, 2007.

D. Gusfield: Algorithms on Strings, Trees, and Sequences, Cambridge University Press, 1997.

G. Navarro, M. Raffinot: Flexible Pattern Matching in Strings: Practical On-Line Search Algorithms for Texts and Biological Sequences, Cambridge University Press, 2007.

W. Smyth: Computing Patterns in Strings, Addison Wesley, 2003.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Programování s omezujícími podmínkami

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS 

	Rozsah studijního předmětu
	52 hod.
	hod. za týden
	2/2
	Kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Roman Barták, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška podává přehled o technikách splňování omezujících podmínek. Zaměřena je na algoritmy splňování podmínek a to jak algoritmy prohledávací (prohledávání do hloubky, lokální prohledávání) tak algoritmy propagační (hranová konzistence, konzistence po cestě). Probíráno je také řešení příliš omezených problémů a různé modelovací techniky.

Sylabus:

· Úvod: historické souvislosti, vazba na další obory, aplikační oblasti, definice problému splňování omezujících podmínek, binarizace problémů.

· Algoritmy lokálního prohledávání: metoda největšího stoupání, minimalizace konfliktů, náhodná procházka, Tabu seznam, GSAT, Genet.

· Algoritmy prohledávání do hloubky: backtracking, backjumping, dynamický backtracking, backmarking, prohledávání s diskrepancemi, neúplné prohledávání.

· Konzistenční techniky: vrcholová a hranová konzistence, konzistence po cestě a algoritmy pro jejich dosažení, obecné konzistenční pojmy.

· Kombinace propagace podmínek a prohledávání: kontrola dopředu, (častěný/úplný) pohled dopředu, heuristiky pro uspořádání proměnných a hodnot, prohledávání bez navracení.

· Optimalizační problémy, metody větví a mezí. Příliš omezené problémy a jejich modely.

· Globální podmínky.

· Modelování problémů a praktické realizace.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	R. Dechter: Constraint Processing, Elsevier Science, 2003

K. Marriott, P.J. Stuckey: Programming with Constraints: An Introduction, The MIT Press, 1998

E. Tsang: Foundations of Constraint Satisfaction, Academic Press, 1993


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Databázové aplikace

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	39
	hod. za týden
	1/2
	kreditů
	4

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	klasifikovaný zápočet
	Forma výuky
	přednáška/
cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Samostatný semestrální projekt – databázová a aplikační vrstva databázové aplikace na zadané téma

	Vyučující
	

	RNDr. Michal Kopecký, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Studenti si osvojí praktické aspekty vývoje databázových aplikací, jejichž teoretické základy se naučili v rámci předmětu Databázové systémy. Vývoj aplikací probíhá buďto s využitím databáze Oracle, nebo MS SQL Server, tedy v některé z nejrozšířenějších databázových platforem v komerční sféře.

Studenti získají praxi nejen ve vytváření relačních databázových schémat, ale rovněž s definicí integritních omezení, s vývojem aplikační logiky aplikace uvnitř databázového serveru s využitím některého z procedurálních rozšíření PL/SQL, respektive Transact SQL. Důležitou součástí přednášky a navazujících cvičení je seznámení se s problematikou plánování provedení SQL dotazů a s možností ovlivňování výsledného plánu dotazu pomocí samotné formulace dotazů, pomocí tvorby indexů, případně s využitím přímé nápovědy vestavěnému plánovači.

Dále se studenti seznámí s pokročilými rysy vybraného databázového serveru, především s možnostmi vestavěných doménových indexů pro dotazování se nad textovými daty a daty uloženými v XML.

Sylabus:

· Tvorba tabulek a pohledů

· Definice integritních omezení

· Optimalizace SQL dotazů - plánování založené na pravidlech a odhadu ceny, indexy, nápověda plánovači

· Jazyky PL/SQL serveru Oracle, procedury, funkce a balíky

· Jazyk Transact SQL serveru MS SQL, procedury a funkce

· Tvorba triggerů

· Implementace aplikační logiky s využitím uložených procedur a funkcí

· Definice přístupových práv ke komponentám aplikace

· Řízení transakcí, zamykání dat

· Pokročilé ANSI SQL dotazy - hierarchické dotazy, množinové operace, agregace dat

· Fulltextové indexy a jejich využití

· Manipulace s XML daty, XML indexy

· Objektové rozšíření jazyka - objekty, pole, hnízděné tabulky

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Manuály k jednotlivým databázovým systémům dostupné online na stránkách výrobce

Loney K., Bryla B.: Mistrovství v Oracle 11g; Oracle Press, ISBN: 978-80-251-2189-4

Lacko L.: Oracle - správa, programování a použití databázového systému; Computer Press, ISBN: 978-80-251-1490-2

Brust A. J., Forte S.: Mistrovství v programování SQL Serveru 2005, ISBN: 978-80-251-1607-4


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Počítačové sítě I

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	Žádné

	Vyučující
	

	RNDr. Ing. Jiří Peterka

	Stručná anotace předmětu
	

	Studenti získají základní přehled o principech počítačových sítí a o technikách, které se v nich používají. Konkrétně se seznámí s vývojem v oblasti telekomunikačních a počítačových sítích (i jejich vzájemnou konvergencí), možnostmi klasifikace sítí, i s vývojem výpočetního modelu síťových aplikací a služeb. Velká pozornost je věnována také principům a technikám přenosu dat, i vzájemnému propojování  počítačových sítí (internetworkingu).

Sylabus:

Základní paradigmata počítačových sítí (přepojování okruhů a paketů, spolehlivé a nespolehlivé přenosy, spojované a nespojované přenosy, konvergence světa počítačů a světa spojů, elektronické komunikace, liberalizace a regulace)

Druhy počítačových sítí (LAN, WAN, privátní a veřejné sítě, sítě VLAN, přístupové sítě, páteřní sítě, veřejné a privátní sítě, bezdrátové a mobilní sítě)

Základy datových komunikací (modulace a modulační rychlost, přenosová rychlost, Nyquistův a Shannonův teorém)

Techniky přenosu dat (asynchronní a synchronní přenosy, znakově orientované a bitově orientované přenosové protokoly, zajištění spolehlivosti přenosu, řízení toku)

Přístupové metody lokálních sítí (deterministické a nedeterministické přístupové metody, distribuované a centralizované metody, přístupové metody sítí Ethernet, přístupové metody v bezdrátových sítích a v kabelových sítích)

Síťová vrstva a směrování (úkoly síťové vrstvy, metody a algoritmy směrování, předcházení zahlcení)

Transportní vrstva (úkoly transportní vrstvy, identifikace entit v rámci uzlu, body SAP a porty, sockety a práce s nimi, relační vrstva a její úkoly, prezentační vrstva a potřeba konverzí)

Výpočetní modely (dávkové zpracování, model host/terminál, izolovaná PC, model file server / pracovní stanice, model klient/server, PC a NC, network-centric computing, server-based computing, grid computing)

Cloud computing (ASP, SaaS, PaaS, IaaS, virtualizace, utility computing)

Internetworking (důvody pro internetworking, opakovače, přepínače, směrovače, brány, L4/7 přepínače, firewally, paketové filtry)

Výuka probíhá v českém nebo anglickém jazyce.


	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	J.Peterka: archiv článků a přednášek (http://www.earchiv.cz – plné znění přednášek)

Andrew S. Tanenbaum: Computer Networks, 4th edition (Prentice Hall, 2003, ISBN: 0130661023)

Douglas E. Comer: Internetworking with TCP/IP, vol. 1, 3rd ed. (Prentice Hall, 1995, ISBN 0-13-216987-8)

Rita Pužmanová: Moderní komunikační sítě od A do Z, 2. vydání, 2006 Computer Press, ISBN: 80-251-1278-0

Rita Pužmanová: Širokopásmový Internet, Přístupové a domácí sítě, Computer Press, 2004, ISBN: 80-251-1278-0


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Bioinformatický projekt

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	0
	hod. za týden
	0/0
	kreditů
	2

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet
	Forma výuky
	

	Další požadavky na studenta
	

	Žádné

	Vyučující
	

	Vedoucí projektu 

	Stručná anotace předmětu
	

	Pro posluchače bakalářského studijního programu bioinformatika. Jedná se o první semestr dvousemestrální bakalářské práce, ve kterém probíhá seznámení se s tématem práce a studium dostupné literatury. Studenti si zapisují tento předmět v případě, že jejich bakalářská práce není typu rešerše.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Automaty a gramatiky

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Roman Barták, Ph.D., RNDr. Pavel Surynek, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Základní přednáška z teorie jazyků a automatů. Důraz je kladen na seznámení se základními pojmy a fakty (konečné a zásobníkové automaty, Turingovy stroje, regulární, bezkontextové a kontextové gramatiky). 

Sylabus:

· Konečné automaty a regulární jazyky, Nerodova věta, ekvivalence a redukce automatů, nedeterminismus. 

· Uzávěrové vlastnosti, regulární výrazy, Kleeneova věta, pumping (iterační) lemma. 

· Gramatiky, Chomského hierarchie, regulární, bezkontextové a kontextové gramatiky 

· Bezkontextové gramatiky, derivace, redukce, normální tvary, pumping (iterační) lemma, uzávěrové vlastnosti, deterministické a nedeterministické zásobníkové automaty. 

· Rekurzivně spočetné jazyky, Turingovy stroje, algoritmicky nerozhodnutelné problémy 

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	-
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	-

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	· R. Barták: Webové stránky přednášky, http://ktiml.mff.cuni.cz/~bartak/automaty/

· V. Koubek: Automaty a gramatiky, elektronický text (http://kti.mff.cuni.cz/downloads/Automstr_ps.zip), 1996

· M. Chytil: Automaty a gramatiky, SNTL Praha, 1984 

· M. Chytil: Teorie automatů a formálních jazyků, skripta MFF UK, 1978 

· M. Chytil: Sbírka řešených příkladů z teorie automatů a formálních jazyků, skripta MFF UK, 1987 

· M. Demlová, V. Koubek: Algebraická teorie automatů, SNTL Praha, 1990 

· J.E. Hopcroft, R. Motwani, J.D. Ullman: Introduction to Automata Theory, Languages and Computation (2nd edition), Addison-Wesley, 2000


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Pokročilé programování v C++

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška+
cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Domácí úkoly formou projektů v C++

	Vyučující
	

	RNDr. David Bednárek, Ph.D., RNDr. Jakub Yaghob, Ph.D., RNDr. Filip Zavoral, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Předmět navazuje na předmět Programování v C++ a rozvíjí znalosti a dovednosti studentů v programování v jazyce C++, včetně problematiky interakce s jinými jazyky, s operačním systémem a používání nejvýznamnějších softwarových knihoven pro C++. Obsahem předmětu jsou i velmi pokročilé partie jazyka C++ a související programátorské techniky; absolvent předmětu by měl zvládnout i návrh architektury rozsáhlých systémů implementovaných v C++ a technické vedení takových projektů.
Sylabus:

· Bezpečné programování s výjimkami 

· Pokročilá práce s šablonami, koncepty, kompilační polymorfismus, politiky, traits, generické programování 

· Abstraktní datové typy, operátory 

· Lambda výrazy

· Kontejnery, pokročilé použití objektových knihoven 

· C++ a vnitřní svět - vazby na OS, paralelní prostředí, synchronizace 

· C++ a vnější svět - databáze, XML, síťová komunikace, GUI, grafika 

· Rozšířená prostředí C++ - .Net, C++/CLI, POSIX, GNU 

· C++ vs. C, principy C knihoven 

·  Předcházení chybám, ladění chyb a výkonu, pokročilé vývojové nástroje 

Výuka probíhá v českém nebo anglickém jazyce.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Scott Meyers: Effective C++ (1998)

Scott Meyers: More Effective C++ (1996)

Scott Meyers: Effective STL (2001)

Herb Sutter: Exceptional C++ (2000)

Herb Sutter: More Exceptional C++ (2002)

Herb Sutter: Exceptional C++ Style (2004)

Nicolai M. Josuttis: Object-Oriented Programming in C++ (2002)

Nicolai M. Josuttis: The C++ Standard Library (1999)

Andrei Alexandrescu: Modern C++ Design (2001) / Moderní programování v C++ (Computer Press 2004)

David Vandevoorde, Nicolai M. Josuttis: C++ Templates (2003)


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Pokročilé programování pro.NET I

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	52 
	hod. za týden
	2/2
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Absolvování předmětu NPRG035 Jazyk C# a platforma.NET

	Vyučující
	

	Mgr. Pavel Ježek, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Cílem předmětu je posluchače seznámit s pokročilými technikami programování pro platformu .NET a se specializovanými částmi knihoven platformy .NET. Po absolvování předmětu by měli mít studenti široký přehled o funkcích poskytovanými knihovnami .NET a být schopni je efektivně využít v reálných projektech nad platformou .NET.

Sylabus:

· Pokročilá práce s řetězci, základy znakové sady Unicode (kódování UTF-8, UTF-16, combining characters, atd.), podpora .NET pro Unicode, problémy související s lokalizací aplikací a jejich řešení v .NET

· Vlákna, synchronizační primitiva (lock, Monitor, potomci WaitHandle), WinForms (WPF) threading model

· .NET memory model, volatile operace a memory fences, lock-free a wait-free datové struktury v .NET

· Koncept futures/promises a TPL (Task Parallel Library)
· Základní sítová komunikace (BSD sockets).

· Asynchronní volání metod a programování neblokujících operací (async/await)
· Deklarativní způsoby programování a paralelizace aplikací: LINQ (to Objects), PLINQ.

· Reflexe v prostředí .NET, metadata, CIL kód/assembler, generování kódu za běhu aplikace (lambda funkce a Expression Trees, CodeDOM, Mono.Cecil).

· Perzistence dat a serializace: příklady binární serializace, protocol buffers.

· Základy aspektově orientovaného programování (AOP).

· Aplikační domény a principy oddělení neznámého kódu v řízeném prostředí.

· Pokročilé možnosti síťové komunikace: vzdálené volání objektů (.NET Remoting)

· Dynamické programovací jazyky (IronPython, apod.) v prostředí .NET, vytváření dynamických objektů v C#.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Mark Michaelis, Eric Lippert: Essential C# 5.0, 4th Edition, Addison-Wesley Professional, 2012

Jeffrey Richter: CLR via C#, 4th Edition, Microsoft Press, 2012

Jon Skeet: C# in Depth, 3rd Edition, Manning Publications, 2013

Christian Nagel et al.: Professional C# 2008, Wrox, 2008

Adam Nathan: WPF 4 Unleashed, Sams, 2010

Chris Sells, Ian Griffiths: Programming WPF, 2nd Edition, O’Reilly, 2007

Microsoft Developer Network Library, http://msdn.microsoft.com/library/

Zdrojové kódy knihoven platformy .NET, http://referencesource.microsoft.com/


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Pokročilé programování na platformě Java

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	0/2
	Kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet
	Forma výuky
	seminář

	Další požadavky na studenta
	

	Úspěšné absolvování předmětu Java.

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Petr Hnětynka, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Předmět navazuje na předmět Java a je zaměřen na pokročilá témata vztahující se k jazyku a prostředí Java a na technologie postavené na platformě Java.

Sylabus:

· Přehled a historie platformy Java. Tipy a triky s typovým systémem jazyka Java

· Reflection API

· Vývoj jazyka Java - generické typy, anotace ... 

· ClassLoaders, Security

· Distribuované programy – Java RMI 

· Komponentový model JavaBeans 

· Java Enterprise Edition: EJB, Servlets, Java Server Pages

· Java Micro Edition: Java pro mobilní a Embedded systémy, CLDC, MIDP, JavaCard 

· Další technologie založené na platformě Java: Java APIs for XML, JDBC, JMX, a další.

Výuka probíhá v českém nebo anglickém jazyce.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Zápočtový program 

· výběr tématu programu studentem – cvičící odsouhlasí

· kontrola – předvedení funkčnosti programu

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Gosling, Joy, Steele, Bracha: The Java Language Specification, http://java.sun.com/docs/books/jls/

Campione, Walrath, Huml: The Java Tutorial, Third Edition

Eckel: Thinking in Java, http://www.mindview.net/Books/TIJ/ 




	D – Charakteristika studijního předmětu



	Název studijního předmětu
	Histologie/Cytologie

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Jan Černý, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	
Přednáška navazující na přednášku z Biologie buňky. Vhodné je zkombinovat s praktickým cvičením z histologie. Nejedná se o přednášku z mikroskopické anatomie!!! Probírány jsou jednotlivé živočišné buněčné typy co do jejich molekulárních a fyziologických charakteristik, patologie a diferenciace  

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Doporučenou literaturou jsou elektronická skripta, která jsou rozesílána na adresy studentů zapsaných do předmětu, od školního roku 2011/2012 zpřístupňována po jednotlivých kapitolách v prostředí google docs. Plnohodnotné prezentace jsou zpřístupněny v prostředí MOODLE.



	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Vývojová biologie

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	 2 LS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Ing. Vladimír Krylov, Ph.D., Mgr. Marie Macůrková, Ph.D.

RNDr. Viktor Žárský, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Vývojová biologie je věda o životním cyklu organismu. 
 Oplození. Struktura gamet u mnohobuněčných živočichů - příprava na oplození, Regulace vniku spermie, oplozovací reakce, Aktivace metabolismu vajíčka, Fúze genetického materiálu, typy oplození.

Časný zárodečný vývoj (stručný přehled časného vývoje na modelech). Modely pro morfologii: ježovka, hlístice C. elelegans, obojživelník, pták, savec aj. Význam různých způsobů stavby vajíček pro zajištění výživy zárodku, pro další vývoj a pro přežití jedince (počet vajíček, žloutek, jiná výživa, informační vklad a jeho uspořádání, rodičovská ochrana zárodku atd.).

 Stabilita a proměnlivost genetické výbavy v procesu diferenciace. Regulace využití genetické výbavy a produktů její exprese.Gastrulace, neurulace, vznik základního morfologického obrazu těla. Somitogeneze. Embryonální induktivní interakce (neurulace, oko), experimentální důkazy, zúčastněné geny a jejich interakce. Vývoj zárodku ptáka a savce. Srovnání. Zárodečné obaly. Využití poznatků pro klonování, tvorbu chimér, tkáňové náhrady a kmenové buňky atd.

Genetika morfogeneze na příkladu drozofily a aplikace na jiné modely.Diferenciace a morfogeneze v pozdním vývoji a dospělosti. Metamorfóza, regenerace.Kmenové buňky, stárnutí a smrt.  Experimentální přístupy ve vývojové biologii.Vývojová biologie rostlin



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	ZÁKLADNÍ LITERATURA

Gilbert S.F: Developmental Biology. 6 vyd. i dřívější, Sunderland (MA): Sinauer Associates, 6. vyd. je dostupné na internetu Entrez-PubMedBooks

DOPORUČENÁ LITERATURA

Rosypal S. ed.: Přehled biologie, všechna vydání, kap. Rozmnožování

Nový přehled biologie, Scientia Praha 2003 (kapitoly týkající se tématu)


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Methods of functional genomics

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	0/2
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	seminář

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Vladimír Beneš, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	The course will sequentially cover all current cutting-edge approaches used by molecular biologists and bioinformaticians during genome sequencing, annotation and functional analysis. Course will be equally focused both on wet-bench as well as data analysis methods. Students will be provided with short introduction into the each topic covered, so only common knowledge in molecular and cellular biology corresponding roughly to the finished bachelor studies in biology, biochemistry and other related science will be required. The course will be run in co-operation with University of South Bohemia in Ceske Budejovice and students will be guided by 5-7 top-notch scientists from the European Molecular Biology Laboratory, Heidelberg, Germany (http://www.embl.org/).

Kurz je organizován ve spolupráci s Jihočeskou univerzitou a EMBL, Heidelberg. Kurz se věnuje genomice, proteomice, průtokové cytometrii a si RNA a to jak z pohledu získávání dat, tak především jejich analýzy. Kurz je vyučován zahraničními zahraničními experty, a proto je vyučován anglicky.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Lectures reflect development in technologies and our current knowledge and change every year. Therefore teachers will prepare a new batch of recommended literature for each course. The recommended literature will be available for students enrolled to the course on http://web.natur.cuni.cz/~pospisek/vyuka/vyuka.htm in advance.




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Biologie rostlinné buňky

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	52
	hod. za týden
	3/1
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednáška a seminář.

	Další požadavky na studenta
	

	Aktivní účast v seminářích v průběhu semestru-

	Vyučující
	

	RNDr. Viktor Žárský, CSc.; doc. RNDr. Fatima Cvrčková, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Intenzivní kurz molekulární buněčné biologie eukaryotické buňky, který je postavený převážně na rostlinném modelu a opírá se také o model kvasinky. Je zaměřený na získání hlubšího vhledu do základních mechanismů fungování rostlinné buňky v kontextu eukaryotní buněčné biologie. Postupně jsou probrány všechny složky buňky jak ze strukturního, tak funkčního hlediska; důraz je kladen na vzájemnou provázanost buněčných subsystémů a modulů. Zvýšená pozornost je věnována regulaci sekretorické dráhy a dynamice endomembránového systému, mj. v souvislosti s buněčnou stěnou, a cytoskeletu. Signální dráhy jsou pojednány jako součást buněčných odpovědí na vývojové podněty a podněty z okolí organismu. Propojení buněčné biologie s fyziologií celého rostlinného organismu je demonstrováno na vybraných příkladech mutační analýzy funkce bílkovin zvláště u Arabidopsis. 

Semináře jsou věnovány rozboru konkrétních aktuálně publikovaných prací se vztahem k tématice probírané v přednáškách.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Buchanan BB, Gruissem W, Jones RL: Biochemistry and molecular biology of plants, ASPP, Rockville 2001.
Kapitoly věnované buňce ve skriptu Luštinec, J., Žárský V.: Úvod do fyziologie vyšších rostlin. Nakladatelství Karolinum, 2003. ISBN 80-246-0563-5)
Další podklady na webových stránkách předmětu – http://kfrserver.natur.cuni.cz/studium/prednasky/bunka/


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Imunologie

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška 
	Forma výuky
	přednáška 

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Václav Hořejší, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáškový kurs poskytuje široké základy moderní imunologie; důraz je kladen na molekulární a buněčné principy fungování imunitního systému. Ve druhé části kursu je probírána role jednotlivých imunitních mechanismů v obraně proti různým patogenům, v protinádorové obraně a poruchy imunitních mechanismů (autoimunita, alergie, imunodeficience).

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	V. Hořejší, J. Bartůňková: Základy imunologie, 4. vydání, Triton, Praha 2009 
K.Murphy, P.Travers, M.Walport: Janeway's Immunobiology: The immune system in health and disease, 7th edidion, Garland Science, 2007 

K.Murphy: Janeway's Immunobiology: The immune system in health and disease, 8th edidion, Garland Science, 2011 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Evoluční genetika 

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	39
	hod. za týden
	2/1
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet, zkouška
	Forma výuky
	Přednáška, seminář  

	Další požadavky na studenta
	

	Součástí přednášky jsou krátké referáty studentů rozvíjející a prohlubující probíranou látku. 

	Vyučující
	

	RNDr. Radka Reifová, Ph.D.
doc. Mgr. Pavel Munclinger, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Evoluční genetika je obor, který kombinuje poznatky klasické genetiky, molekulární biologie a Darwinovy evoluční teorie. V současnosti obor nabývá nových dimenzí díky přílivu ohromného množství molekulárních dat zahrnujících celogenomové sekvence různých organismů. Existence matematických modelů evoluce a dostupnost skutečných molekulárních dat nám nyní poskytují jedinečnou možnost nahlédnout do konkrétních mechanismů odpovědných za vnik adaptivních vlastností a biologické rozmanitosti, kterou kolem sebe pozorujeme. Náplň přednášky zahrnuje: (1) repetitorium základních principů dědičnosti, (2) nahlédnutí do struktury a evoluce genomu, (3) vysvětlení procesů, které se podílejí na vzniku a formování genetického polymorfismu v populaci i mezi druhy a (4) popis důležitých matematických teorií evoluce a jejich využití při analýze empirických dat. Důležitou součástí přednášky je vysvětlení moderních přístupů analýzy molekulárních dat, které mohou přispět k pochopení mechanismů evoluce. Poněvadž je evoluční genetika rychle se rozvíjející disciplínou, jsou studenti motivováni ke sledování novinek v oboru prostřednictvím krátkých studentských referátů. 



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Studentům jsou poskytnuty prezentace přednášek. 

Doporučená literatura:

Philip W. Hedrick (2005). Genetics of Populations (Third Edition). Jones and Bartlett Publishers.  

Dan Graur, Wen-Hsiung Li (2000). Fundamentals of Molecular Evolution. Sinauer Associates
Evolutionary Genetics: Concepts and Case Studies. C.W. Fox & J.B. Wolf (Eds.).  Oxford University Press, Oxford, 2006




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Základy fyziologie živočichů

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	Přednáška zahrnuje podrobnější vysvětlení fyziologických funkcí a předpokládá základní znalosti

z biochemie a morfologie. Je doporučená všem zájemcům o experimentálně zaměřené obory.

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Jiří Pácha, DrSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Toto je přednáška z fyziologie živočichů a člověka akreditovaného bakalářského studijního programu Biologie, která zahrnuje podrobnější vysvětlení fyziologických funkcí. Je doporučená všem zájemcům o experimentálně zaměřené obory.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	F. Ganong: Přehled lékařské fyziologie. 20. vydání. Galen, 2005

S. Silbernagl, A. Despopoulos: Atlas fyziologie člověka. Grada, 2004

S. Trojan et al.: Lékařská fyziologie. Grada, 2005

L. Sherwood, H. Klandorf, P.H. Yancey: Animal Physiology. From Genes to Organisms. Thomson, Brooks, Cole, 2005, 2013

R.W. Hill, G.A. Wyse, M. Anderson: Animal Physiology. Sinauer Associates, 3. vydání 2012

W.F. Boron, E.L. Boulpaep: Medical Physiology. A Cellular and Molecular Approach. Saunders, 2008

Powerpointové prezentace k přednášce


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Molekulární genetika rostlin

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. Lukáš Fischer, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška z molekulární genetiky rostlin pro pokročilé studenty. Shrnuje poznatky o struktuře, uspořádání a regulaci aktivity rostlinného genomu se zřetelem na rostlinná specifika. Zvláštní pozornost je věnována epigenetickým regulacím včetně RNA interference, mobilním a mimojaderným genetickým elementům včetně virů. Druhá část kurzu je věnována metodám studia rostlinného genomu – strukturní i funkční genomice, zejména principům (ale i vybraným detailům) základních přístupů přímé a reverzní genetiky a analýzám genové exprese na úrovni transkriptomu a proteomu. 


	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Prezentace k přednáškám včetně odkazů na recentní literaturu (články): http://kfrserver.natur.cuni.cz/lide/lukasf/molgen/index.html 

některé základní informace v Buchanan, B.B., Gruissem, W., Jones, R.L.: Biochemistry and Molecular Biology of Plants. American Society of Plant Physiologists. 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Forenzní genetika

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	39
	hod. za týden
	2/1
	kreditů
	4

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet + zkouška
	Forma výuky
	Přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Marie Korabečná,

	Stručná anotace předmětu
	

	Předmět Forenzní genetika seznamuje studenty se základy této forenzní vědy včetně jejího širšího kontextu. V přednáškách budou prezentovány biologické principy, z nichž obor vychází, aplikační okruhy oboru (kriminalistika, příbuzenské analýzy, identifikační analýzy, bioarcheologie, rekreační genetika), principy analýz od sběru biologického materiálu až po finální vyhodnocení; předmět zahrnuje též základy obecné forenzní statistiky a jejich aplikaci v oblasti genetické analýzy.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Forensic DNA Typing, Second Edition: Biology, Technology, and Genetics of STR Markers (John M. Butler) 

Advanced Topics in Forensic DNA Typing: Methodology (John M. Butler) 

Fundamentals of Forensic DNA Typing (John M. Butler) 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Ekologie

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	3 LS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	2/0
	kreditů
	3

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Mgr. Linda Nedbalová, Ph.D.
prof. RNDr. Tomáš Herben, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Definice a vymezení ekologie. Abiotické a biotické faktory, podmínky a zdroje. Základní rozdíly mezi terestrickými a vodními ekosystémy. Limity tolerance, optimum, ekologická nika. Populace: definice, mortalita a natalita závislá na hustotě, růst a jeho regulace, modely růstu populace s přerušovaným/kontinuálním rozmnožováním. Zdroje, jejich využití, pojem rovnováhy. Kompetice, predace a mutualismus. Společenstvo: druhová rozmanitost, stabilita, role disturbance, sukcese, osidlování ostrovů, role zásobníku druhů. Ekosystém: tok energie, trofická struktura, účinnost transformace, primární produkce, sekundární produkce, dekomposice, koloběh hmoty (uhlík, dusík, fosfor, těžké kovy, organické kontaminanty prostředí). Člověk a biosféra: změny globální lidské populace, zdroje, dodatková energie.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	TOWNSEND C.R., BEGON M., HARPER J.L., 2010: Základy ekologie. Vydavatelství Univerzity Palackého, Olomouc. 
BEGON M., HARPER J.L., TOWNSEND C.R. 1997: Ekologie. Vydavatelství Univerzity Palackého, Olomouc. 
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