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	Charakteristika studijního oboru

	Bioinformatika je novým, moderním multidisciplinárním oborem kombinujícím biologii a informatiku. Díky specifické povaze bioinformatiky se  proto  na vytvoření a poskytování studijním programu Bioinformatika podílí dvě fakulty Univerzity Karlovy v Praze a to Přírodovědecká fakulta (PřF) s

Matematicko-fyzikální fakultou (MFF), které nejlépe pokrývají studovanou problematiku a zároveň  již  vedou bioinformatický výzkum. Na přípravě a ralizaci magisterského studijního programu se budou podílet také odborníci z EMBL, Heidelberg a Max Planck Institute of Molecular Cell Biology and Genetics, Dresden. Předkládaný studijní program je logickým pokračováním již akreditovaného bakalářského stupně bioinformatiky, který také spojuje kompetence PřF a MFF UK.  Studijní program staví na všeobecných základech biologie, matematiky a informatiky, které studenti získali během bakalářského studia bioinformatiky, dále prohlubuje tyto znalosti a dovednosti. Magisterský stupeň studia bioinformatiky však především  rozvíjí specifické bioinformatické znalosti v širokém spektru  bioinformatických oblastí (genomika, proteomika, strukturní bioinformatika) a připravuje studenty na samostatnou vědeckou práci v některé z bioinformatických oblastí. Magisterský stupěn studia bioinformatiky připraví studenty také na analýzu velkých dat, které biologické laboratoře produkují.
Jedná se o návrh jedinečný v tom, že spojuje dvě fakulty Univerzity Karlovy a prestižní zahraniční institucei (EMBL Heidelberg a MPI Dresden) za účelem vytvoření atraktivní nabídky pro talentované uchazeče se zájmem o analýzu biologických dat. V tomto ohledu jde rovněž o předjímání posunuů v poptávce po studijních programech, které čeká vědy o životě v následujících letech.  Důvodem k podání návrhu je další posílení spolupráce mezi MFF a PřF; program je v souladu s DZ  UK.



	Profil absolventa studijního oboru a cíle studia 

	Odborné znalosti  

Absolovent se seznámí s obecnými technikami zpracování a anlýzy dat, které bude moci aplikovat nejen na biologická data. Absolvent je  dobře seznámen se základními bioinformatickými algoritmickými přístupy, databázemi a nástroji databázemi, algoritmy a nástroji ve všech hlavních bioinformatických oblastech (analýza nukleotidových i proteinových sekvencí, analýza 3D struktur, fylogenetické analýzy, genomické analýzy, analýza obrazových dat). Absolvent dále získá vhled do základů systémové biologie. Absolvent má pokročilé znalosti i z oblasti evoluce, statistiky a ucících algoritmů, které vhodně rozvíjejí specifické bioinformatické znalosti, které během studia získal.



	Odborné dovednosti  

Absolvent ovládá práci se základními bioinformatickými databázemi, službami a balíky nástrojů.

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 je schopen vyvíjet nové bioinformatické nástroje a služby.

Absolvent umí analyzovat biologická data za pomoci nástrojů výpočetní techniky a bioinformatických metod.

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


	Charakteristika profesí 

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

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

Absolvent  najde uplatnění při analýze sekvenčních či dalších velkoobjemových dat nejen v nemocnicích a jiných lékařských zařízeních. Absolvent se může dále uplatnit ve farmaceutickém průmyslu či v biotechnologických firmách, specializujících se především na zemědělství.

Absolvent však může pracovat také jako programátor či analytik.

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



	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.  K dispozici je také specializovaný bioinformatický software na analýzu dat. 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 přirodovědecké fakultě jsou plně vybavené biochemické a molekulárně biologické laboratoře a špičkové mikroskopické vybavení
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)

	Absolovent je seznámen s technikami zpracování a anlýzy dat aplikovatelné nejen na biologická data. 

Absolvent je  dobře seznámen se základními bioinformatickými databázemi, algoritmy a nástroji ve všech hlavních bioinformatických oblastech. Absolvent ovládá práci se základními bioinformatickými databázemi, službami a balíky nástrojů.

Absolvent má hluboké softwarové dovednosti založené na rozsáhlých  teoretických základech. Absolvent je schopen vyvíjet nové bioinformatické nástroje a služby, umí hledat, zpracovávat a interpretovat informace a na jejich základě činit závěry a rozhodnutí a navrhovat další postup. Unikátní syntéza informatických  a biologických znalostí dovolí absolventovi uplatnění v oblastech vývoje pokročilých bioinformatických systému uplatnitelných jak v akademické, veřejné nebo komerční sféře.



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

	Graduate of Msc. degree in bioinformatics  knows techniques of data handling and analysis applicable not only to biological data.

Graduate knows and can work with basic bioinformatics databases, algorithms, tools and programe packages. Graduate can work  with all major bioinformatics databases, services. Graduate can develop new bioinformatics tools and services. 

Graduate can find relevant information, analyze and interpret it - based on it, graduate can  conclude and propose following actions 

Graduate has deep programming skills based on solid theoretical grounds.

Unique combination of biological and informatics skills and knowledge allows the graduate to find  her/his employment in a development of bionformatics systems that can be used in academia, public sector or industry.



	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 ( především 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, přesáhla v roce 2014 20 petabajtů. Množství sekvenačních dat uložených na EBI se zdvojnásobí za méně než rok.

Biologové dnes disponují obrovským množstvím dat, které jsou příležitostí, závazkem a problém em 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 dostupné. 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, i vyvíjet nástroje nové.

Bioinformatika je multidisciplinárním oborem kombinujícím biologii, matematiku 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. V magisterském stupni studia hrají významnou úlohu i  světově uznávaní odborníci z Evropské molekulárně biologické laboratoře (EMBL) v Heidelbergu a Max-Planck Institute of  Molecular Cell Biology and Genetics, Dresden. Studijní program je zaměřen především na budování specifických bioinformatických znalostí a dovedností na teoretických základech, matematiky, informatiky a biologie poleženými v bakalářském studiu. Studenti budou mít navíc možnost dále rozvíjet své znalosti a dovednosti biologie a informatiky a to předeším v oblastech evoluce a učících algoritmůstrojového učení. Díky zapojemí mezinárodních partnerů budou mít studenti možnost získat zkušenosti s výukou i výzkumem na prestižních zahraničních institucích a tím se lépe připravit na uplatnění nav celoevropském či celosvětovém pracovním trhu.

 

	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. Similarly like in our Bc. Study programme in 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. The presented master study programme will include significant contributions from internationally-renowned institutions, namely EMBL Heidelberg and Max-Planck Institute of  Molecular Cell Biology and Genetics, Dresden to ensure that wide spectrum of bioinformatics methods and approaches is well covered and to provide the students an international perspective to promising and rapidly growing field of bioinformatics and computational biology.

The presented study pogramme builds specific bioinformatics knowledge and skills on the previously acquired knowledge of biology, mathemathics and statistics. However, students will have an ooportunity to further develop their knowledhe of biology and informatics, mainly in the areas of evolutionary biology and machine learning.


	Profil absolventa – český jazyk

	Odborné znalosti  

Absolovent je seznámen obecnými technikami zpracování a anlýzy dat, které bude moci aplikovat nejen na biologická data. Absolvent je  dobře seznámen se základními bioinformatickými algoritmickými přístupy, databázemi a nástroji Absolvent je  dobře seznámen se základními bioinformatickými databázemi, algoritmy a nástroji ve všech hlavních bioinformatických oblastech (analýza nukleotidových i proteinových sekvencí, analýza 3D struktur, fylogenetické analýzy, genomické analýzy, analýza obrazových dat). Absolvent dále získá vhled do základů systémové biologie. Absolvent má pokročilé znalosti i z oblasti evoluce, statistiky a ucících algoritmů, které vhodně rozvíjejí specifické bioinformatické znalosti, které během studia získal.

Odborné dovednosti  

Absolvent ovládá práci se základními bioinformatickými databázemi, službami a balíky nástrojů.

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 je schopen vyvíjet nové bioinformatické nástroje a služby.

Absolvent umí analyzovat biologická data za pomoci nástrojů výpočetní techniky a bioinformatických metod.

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

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

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

Absolvent  najde uplatnění při analýze sekvenčních či dalších velkoobjemových dat v nemocnicích a jiných lékařských zařízeních. Absolvent se může dále uplatnit ve farmaceutickém průmyslu či v biotechnologických firmách, specializujících se především na zemědělství.

Absolvent však může pracovat také jako programátor či analytik.

Absolvent je také schopen vykonávat laboratorní práci ve vědecké laboratoři.



	Profil absolventa - anglický jazyk

	Graduate of Msc. degree in bioinformatics gets to know and can work basic bioinformatics databases, algorithms, tools and programe packages. Graduate can work  with all major bioinformatics databases, services. Graduate can develop new bioinformatics tools and services. 

Graduate can find relevant information, analyze and interpret it - based on it, graduate can  conclude and propose following actions 

Graduate has deep programming skills based on solid theoretical grounds.

Unique combination of biological and informatics skills and knowledge allows the graduate to find  her/his employment in a development of bionformatics systems that can be used in academia, public sector or industry.




	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.
	Úvod do strojového učení
	2/2
	Z+Zk
	P
	6
	Mgr. Barbora Vidová Hladká, Ph.D.,

RNDr. Martin Holub, Ph.D.
	1ZS

	2.
	Molekulární fylogenetika a taxonomie
	2/0
	Zk
	P
	3
	doc. RNDr. Vladimír Hampl, Ph.D.


	1ZS

	3.
	Praktikum z molekulární fylogenetiky
	0/1
	Z
	P
	1
	doc. RNDr. Vladimír Hampl, Ph.D.
	1ZS

	4.
	Odborný seminář  z oboru bioinformatika
	0/2
	Z
	P
	1
	doc. RNDr. Vladimír Hampl, Ph.D., Mgr. Marian Novotný, Ph.D, RNDr. David Hoksza, Ph.D.
	1ZS

1LS

2ZS

2LS

	5.
	Genomika – Postupy a algoritmy
	2/2
	Z+Zk
	P
	5
	RNDr. Martin Převorovský, PhD., Mgr. Petr Daněček, Ph.D.


	1ZS

	6.
	Metabolické modely na genomové úrovni
	1 týden
	ZK
	P
	4
	Kiran Patil, Ph.D.
	1LS

	7.
	Analytické metody v nádorove a populační genomice a transkriptomice
	1 týden
	Zk
	P
	4
	Tobias Rausch, Ph.D., Jonathan Landry, Ph.D.
	1LS

	8.
	Biologické zobrazování a analýza obrazu
	dva týdny
	Zk
	P
	6
	RNDr. Pavel Tomančák, Ph.D.
	1LS

	9.
	Aplikované diferenciální rovnice
	2/2
	Z+Zk
	P
	6
	doc. RNDr. Dalibor Pražák, Ph.D., RNDr. Tomáš Bárta, Ph.D.
	1LS

	10.
	Časoprostorové modelování a simulace biologických systémů
	1 týden
	Zk
	P
	4
	Prof. Ivo F Sbalzarini, Ph.D.
	1LS

	11.
	Strukturní bioinformatika
	3/2
	Zk
	P
	5
	doc. Ing. Bohdan Schneider, CSc., Mgr. Marian Novotný, Ph.D.
	2ZS

	12.
	Návrh a vývoj léčiv
	4/0
	Zk
	P
	3
	doc. RNDr. Jan Konvalinka, CSc.
	1LS

	13.
	Diplomová práce
	0/0
	Z
	P
	30
	Vedoucí práce
	2LS

	Celkem kreditů za povinné předměty
	
	
	51+DP
	
	

	

	
	Předměty povinně volitelné
	
	
	
	
	
	

	skupina 1 (Biologie)

	14.
	Epigenetika
	2/0
	Zk
	PV
	3
	doc. Mgr. Petr Svoboda, Ph.D. 
	1ZS

	15.
	Evoluce genomu
	2/0
	Zk
	PV
	3
	RNDr. Martina Johnson Pokorná, Ph.D.
	1LS

	17.
	Moderní statistické metody I
	2/0
	Z
	PV
	3
	doc. Mgr. Tomáš Albrecht, PhD.
	2ZS

	18.
	Moderní statistické metody II
	3/0
	Zk
	PV
	3
	doc. Mgr. Tomáš Albrecht, PhD.
	2LS

	19.
	Proteiny signálních kaskád
	2/0
	Zk
	PV
	3
	doc. RNDr. Petr Folk, CSc.
	1LS

	20. 
	Metody analýzy obrazu a stereologie pro biology
	1/2
	Z+Zk
	PV
	3
	prof. RNDr. Jana Albrechtová, Ph.D.
	2ZS

	21.
	Buněčné cykly a signály
	2/0
	Zk
	PV
	3
	prof. RNDr. Zdena Palková CSc.
	2ZS

	22.
	Genetické metody v zoologii
	2/2
	Z
	PV
	5
	doc. Mgr. Pavel Munclinger, Ph.D.
	2ZS

	23.
	Molekulární ekologie
	2/2
	Z+Zk
	PV
	5
	doc. Mgr. Pavel Munclinger, Ph.D.
	2LS

	24.
	Struktura a funkce RNA
	2/0
	Zk
	PV
	3
	doc. Mgr. David Staněk Ph.D.
	2LS

	minimální počet kreditů ze skupiny 1
	
	
	10
	
	

	skupina 2 (Informatika)

	25.
	Úvod do studia struktury proteinů
	2/0
	Zk
	PV
	3
	RNDr. Vladimír Kopecký, Ph.D.
	1LS

	26.
	Plánování a analýza lékařských studiíí
	2/2
	Z+Zk
	PV
	5
	doc. Mgr. Michal Kulich, Ph.D.
	2LS

	27.
	Umělá inteligence I
	2/1
	Z+Zk
	PV
	5
	prof. RNDr. Roman Barták, Ph.D.
	1ZS

	28.
	Neuronové sítě
	4/2
	Z+Zk
	PV
	9
	doc. RNDr. Iveta Mrázová, CSc.
	2ZS

	29.
	Metody molekulární dynamiky a Monte Carlo
	2/1
	Z+Zk
	PV
	5
	prof. RNDr. Pavel Jungwirt, CSc., DSc.
	2ZS

	30.
	Techniky vyhledávání v textu
	2/0
	Zk
	PV
	3
	doc. RNDr. Tomáš Skopal, Ph.D.
	1LS

	31.
	Techniky vizualizace dat
	2/1
	Z+Zk
	PV
	3
	RNDr. David Hoksza, Ph.D., doc. RNDr. Tomáš Skopal, Ph.D. 
	1LS

	32.
	Strojové učení v bioinformatice
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	RNDr. František Mráz, CSc.
	1LS

	33.
	Doporučené postupy v programování
	2/2
	Z+Zk
	PV
	6
	Ing. Lubomír Bulej, Ph.D.
	2LS

	34.
	Metody matematické statistiky
	2/1
	Z+Zk
	PV
	5
	doc. RNDr. Zdeněk Hlávka, Ph.D.
	1LS

	minimální počet kreditů ze skupiny 2
	
	
	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

 83-93

povinně volitelné předměty

kredity pro volbu studenta (volitelné předměty)

celkem

120



	Státní závěrečná zkouška

	Část SZZ1 
	obhajoba diplomové práce

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

TO1: Bioinformatika

TO2: Informatika

TO3: Biologie



	Návrh témat prací a obhájené práce

	Strukturně poučená predikce postranslačních modifikací

Analýza tyrosinových fosforalací v adaptorových doménách

Identifikace separujících vlastností molekulárních fragmentů pomocí strojového učení

Databázová predikce vedleších účinků malých molekul

Hierarchická vizualizace chemického prostoru

Modul umělé inteligence – Expertní systém pro diferenciální a prediktivní diagnostiku

Algoritmus pro identifikaci "true positives" protein-ligand komplexů

Vyhledávání v databázích protein-protein interakcí

	Obsah přijímací zkoušky a další požadavky na přijetí

	Přijímací zkouška je ústní a cílem je odhalit předpoklady k úspěšnému studiu bioinformatiky a to zejména motivaci a  základní znalosti, které lze získat běhěm Bc. studia bioinformatiky na UK a na kterých bude mgr. Stupeň studia vystaven.



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

	Bc. obor bioinformatika na UK, který však není podmínkou pro přijetí do navazujícího magisterského studia.




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Odborný seminář z  oboru bioinformatika

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	ZS

	Rozsah studijního předmětu
	26
	hod. za týden
	0/2
	kreditů
	1

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet
	Forma výuky
	seminář

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Vladimír Hampl

Marian Novotný

David Hoksza

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednášky zvaných řečníků vztahující se k problematice bioinformatiky. Referáty studentů o diplomových pracích. Semináře jsou místem, kde je možno získat informace o oboru bioinformatika.

	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
	

	Literatura není určena, závisí na zaměření diplomových projektů jednotlivých studentů.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Metabolické modely na genomové úrovni

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1LS

	Rozsah studijního předmětu
	30
	hod. za týden
	1 týden
	kreditů
	4

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Předmět bude vyučován v angličtině.

	Vyučující
	

	Dr. Kiran Raosaheb Patil

	Stručná anotace předmětu
	

	Metabolismus je fundamentální buněčný proces, který poskytuje molekulární stavební bloky po růst a udržbu života.  Aby mohly buňky optimalizovat využití zdrojů a maximalizovat svou fitnes, musí umět odpovídat na genetické změny a změny přícházející z vnějšího prostředí za pomoci vysoce koordinované regulace metabolismu. Kurz nejprve představí základní principy operace a regulace metabolických sítí a poté pokryje novou oblast genomické úrovně metabolického modelování. Kurz ukáže jak spojit genomická data s mechanistickým modelováním na příkladech buněčných továren  a mikrobiálních komunit.

Pokryté oblasti: architektura metabolických sítí, genomická úroveň metabolických modelů, flux balance analýza, složení buněčných továren, simulace metabolických interakcí v mikrobiálních komunitách.

Co studenti na kurzu získají:

i) základní porozumění metabolických modelů na genomové úrovni

ii) porozumění převodu genomických a meta genomických dat do metabolických modelů

iii) dovedodnosti k provádění zakladního metabolického modelování v jednom druhu i komunitách

iv) dovednosti k provádění simulací pro desihn mikrobiálních buněčných továren

	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
	

	Studenti budou mít k dispozici odborné články a kapitoly z knih (příklady jsou uvedeny níže). K dispozici bude také manuál pro cvičení a softwate pro analýzy.

1. Zelezniak A, Andrejev S, Ponomarova O, Mende DR, Bork P & Patil KR. Metabolic dependencies drive species co-occurrence in diverse microbial communities. Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 112 (20), 6449-6454 (2015).

2. Brochado A.R. & Patil K.R. Model-guided identification of gene deletion targets for metabolic engineering in Saccharomyces cerevisiae.  Yeast Metabolic Engineering: Methods and Protocols, Springer, 1152:281-294 (2014).

3. Patil K. R., Rocha I., Forster J. & Nielsen J. Evolutionary programming as a platform for in silico metabolic engineering. BMC Bioinformatics. 6, 308 (2005).


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Analytické metody v nádorové a populační genomice a transkriptomice

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1LS

	Rozsah studijního předmětu
	30
	hod. za týden
	1 týden
	kreditů
	4

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednášky a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Předmět bude vyučován v angličtíně.

	Vyučující
	

	Dr. Tobias Rausch

Dr. Jonathan Landry

	Stručná anotace předmětu
	

	Kurz se skládá ze dvou částí. V první části představuje základní analytické metody a vypočetní přistupy pro efektivní analýzu celegenomových sekvenačních dat  v kontextu resekvenačních experimentů u člověka. V druhé části budou uvedeny základní přistupy k analýze transkriptomických dat. Velký důraz bude kladen na nádorovou genomiku a její omezení. Kurz bude usilovat o zacelení mezery mezi počitačovou vědou a genetikou a bude pracovat s reaálnými příklady z oblasti resekvenování nádorů, vzácných chorob a populačně genomických studií.

Pokryté oblasti:

i) základní alignment, indexace a grafové algoritmy, datové struktury

ii) nádorová genomika – čistota nádoru, ploidita a heterogenita

iii) bodové mutace a „variant calling“

iv) vizualizace nádorově genomických charakteristik

v) přístupy ke „srovnávání“ čtení na referenční transkriptom nebo genom

vi) přístupy k identifikaci exprimovaných genů a izoforem

vii) přístupy k odhadu isoformové četnosti a diferenční exprese

	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 and Stein. Introduction to Algorithms.

1000 Genomes Project Consortium, A global reference for human genetic variation. Nature. 2015 Oct 1;526(7571):68-74.

Rausch et al., Genome sequencing of pediatric medulloblastoma links catastrophic DNA rearrangements with TP53 mutations. Cell. 2012 Jan 20;148(1-2):59-71.

Medvedev et al., Computational methods for discovering structural variation with next-generation sequencing. Nat Methods. 2009 Nov;6(11 Suppl):S13-20.

Garber M, Grabherr MG, Guttman M, Trapnell C. Computational methods for transcriptome annotation and quantification using RNA-seq. Nat Methods. 2011 Jun;8(6):469-77. doi: 10.1038/nmeth.1613.




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Biologické zobrazování a analýza obrazu

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1LS

	Rozsah studijního předmětu
	60
	hod. za týden
	Dva týdny
	kreditů
	6

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednáška, cvičení, 

	Další požadavky na studenta
	

	Předmět bude vyučován v angličtíně.

	Vyučující
	

	Mgr. Pavel Tomancak Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Většina primárních dat v biologii pochází z mikroskopických obrázků. K získání smysluplných informací z mikroskopických dat je nezbytné použít výpočetní nástroje a to jednak k odstranění šumu a subjektivních chyb, tak vzhledem k množství a dostupnosti mikroskopických dat, které neumožňuje manuální inspekci a vyžaduje tvorbu automatických procesů pro analýzu dat.

V předkládaném kurzu se studenti nejprve seznámí po teoretické i praktické stránce se širokým spektrem experimentálních mikroskopických technik a také s celým mikroskopickým procesem – od připravy mikroskopů, integrace mikroskopu a softwaru, přípravy vzorku, zobrazení a následnou analýzou obrazu. V druhé části budou představeny základní a mirně pokročilé techniky analýzy obrazu a studenti budou řešit skutečné biologické problémy za použití open source softwaru jako je Fiji. Ve výsledku studenti získají ucelený obrázek o analýze mikroskopického obrazu a snad se pro tuto slibnou oblast někteří i nadchnou natolik, že se pro ni rozhodnou ve své vědecké kariéře.



	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
	

	James Pawley "Handbook of Biological Confocal Microscopy" Springer Verlag, ISBN 978-0-387-45524-2

Spencer Shorte and Friedrich Frischknecht "Imaging Cellular and Molecular Biological Functions" Springer Verlag, ISBN 978-3-540-71331-9

Special issue of Nature Methods "Focus on Bioimage Informatics" 

http://www.nature.com/nmeth/focus/bioimageinformatics/index.html

ImageJ User Guide http://imagej.nih.gov/ij/docs/guide/user-guide.pdf


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Časoprostorové modelování a simulace biologických systémů

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1LS

	Rozsah studijního předmětu
	30
	hod. za týden
	1 týden
	kreditů
	4

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	Přednáška, cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Předmět bude vyučován v angličtíně.

	Vyučující
	

	Prof. Dr. Ivo F. Sbalzarini

	Stručná anotace předmětu
	

	Modelování biologických systémů se stává stále populárnějším a důležitějším nástrojem k porozumění biologických mechanizmů. Souhra mezi experimentem, teorií a simulacemi poskytuje vhled do dynamického chování komplexních mnohasložkových biologických systémů, které nemohou být snadno uchopeny tradičními vědeckými přístupy. Výpočetní přístupy tvoří jádro modelování a simulací biologických systémů. Kurz se zaměřuje na modelování technik časově rozlišených systémů. Studenti se naučí brát v potaz geometrii systémů a transport v prostoru. Po opakování základní matematiky a fyziky se studenti naučí modelovat procesy jako difuze či tok a simulovat je na poočítači.

Pokryté oblasti:

i) analýza prostorovosti

ii) příčinové diagramy

iii) vektorová pole

iv) částicové metody

v) rovnice difuze a toku

vi) hybridní metody počítačové simulace

Nedílnou součástí kurzu je studentský projekt zaměřující se na simulaci skutečného biologického systému.

	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
	

	I. F. Sbalzarini, Spatiotemporal Modeling and Simulations. Lecture Notes, 2015.

I. F. Sbalzarini. Modeling and simulation of biological systems from image data. Bioessays, 35(5):482–490, 2013.




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Genomika - Postupy a Algoritmy

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1ZS

	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. Petr Daněček, Ph.D.

RNDr. Martin Převorovský, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Genotypizace a sekvenování

- historie a technologie 

- microarrays, next generation sequencing (NGS), single-molecule sequencing

- DNA, RNA, ChIP-seq sequencing

Základní úlohy řešené v genomice

- kontrola kvality dat

- mapování

- variant calling: SNPs, indels, structural variation

- assembly

- imputace

Algoritmy pro zpracování a analýzu dat

- dynamické programování (sequence alignment)

- Hidden Markov Models (HMM)

- Burrows-Wheeler Transform (BWT)

Resources

- Human Genome Project, HapMap, 1000 Genomes Project

- Vizualizace dat

Praktický projekt

- Bar-seq (kvantitativní analýza fitness pomocí NGS)

- Integrace dat



	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
	

	Stuart M. Brown:Next-Generation DNA Sequencing Informatics, Second Edition, CSHL Press 2015




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Strukturní bioinformatika

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	2 ZS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	Znalost biochemie, fyziky a fyzikální chemie absolventa bakalářského studia na PřF UK. 

	Vyučující
	

	doc. Ing. Bohdan Schneider CSc. DSc.

Mgr. Marian Novotný PhD. 

	Stručná anotace předmětu
	

	1. Proč studovat struktury biomolekul. Vztahy struktura funkce v chemii a biologii. 

Cvičení: fyzické modely stavebních kamenů biomolekul, zažití pojmů konformace atd.

2. Krystalografie jako hlavní zdroj molekulárních struktur: 

I: Krystalografický experiment, krystalizace, měření a vyhodnocení difrakce na monokrystalech & symetrie krystalů. 

II: Řešení a rafinace struktur a validace molekulárních struktur. 

Cvičení: validace krystalových a NMR struktur na webových serverech

3. Databáze Protein Data Bank (PDB) a Databáze organických struktur Cambridge Structural Database (CSD)

I: Obsah databáze, formáty dat. 

II: Architektura databáze, hledání v databázi, . Nástroje pro analýzu strukturních dat dostupné na PDB serverech.

Cvičení: hledání v PDB, tvorba přehledů o nalezených strukturách

III: CSD: Obsah, základy hledání a zpracování dat. 

Cvičení: hledání v CSD, tvorba přehledů o nalezených strukturách

4. Další významné zdroje informací na webu a jejich použití, sekvenční a publikační databáze a jejich spojení se strukturními databázemi. Cvičení: náhledy do zdrojů portálů NCBI, EBI a UniProt. 

5. Základní metody porovnání molekulárních struktur. Nastínění statistických metod vhodných pro analýzy molekulárních struktur. Zobrazování molekulárních struktur, molekulární grafika. 

6.  Strukturní bioinformatika nukleových kyselin: 

I. Helikální konformace. Struktury komplexů proteinů s DNA. 

II. 3D struktury molekul RNA a DNA. Struktury komplexů proteinů s RNA. 

7. Strukturní bioinformatika proteinů: 

I. Vztah mezi aminokyselinovou sekvencí a strukturou proteinu. 

II. Metody porovnávání sekvencí a struktur, motivy terciární struktury, klasifikace proteinových foldů. 

12. Predikce 3D struktury proteinu: homologní modelování, CASP, CAPRI. Cvičení

II – threading, ab-initio modelování. Cvičení 

13. Analýza proteinových struktur – strukturní motivy, analýza povrchů, docking. 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
	

	Základní učebnice: J. Gu; P. Bourne: Structural bioinformatics. Second edition,Wiley-Blackwell, Hoboken (2009). 

C Brandén; J. Tooze: Introduction to Protein Structure. Second Edition, Garland Publishing, New York (1998).

B. Rupp: Biomolecular Crystallography: Principles, Practice, and Application to Structural Biology. Garland Science, New York (2009). 

G. Rhodes: Crystallography made crystal clear. Elsevier, Amsterdam (2006). 

Základní web servery: http://www.rcsb.org/pdb/

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/, http://www.uniprot.org/


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Metody analýzy obrazu a stereologie pro biology - MB130P01

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	2ZS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	turnus

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Jana Albrechtová, Ph.D.,



	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška se zabývá praktickým přehledem dostupných metod analýzy obrazu a stereologických metod pro kvantitativní popis biologických (rostlinných či živočišných) anatomických a morfologických struktur s demonstrací příkladů použití v biologickém výzkumu. Kromě teoretického základu prezentovaných metod bude součástí práce jak s pracovními listy, tak se softwarovými programy Image J a Ellipse. Budou probrány tradiční morfometrické metody, moderní metody stereologické, postupy analýzy obrazu, plánování pokusu a jeho statistické hodnocení. Praktické cvičení zahrnuje konkrétní příklady použití probraných metod, způsob získávání dat, jejich zpracování, výpočty.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	2
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Individuální konzultace v případě dovysvělení, čí konzultace konkrétní aplikace metod.

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	· Kubínová L., Albrechtová J. 1999. Stereology in Plant Anatomy. Textbook to the adjoining course to the international conference S4G. http://kfrserver.natur.cuni.cz/lide/albrecht/pdf/1999_Kubinova,Albrechtova-stereology.pdf
· Howard CV, Reed MG. 1998. Unbiased Stereology. BIOS Scientific Publishers - Oxford. 

· Weibel ER. 1979. Stereological methods, Vol 1. Practical methods for biological morphometry. Academic Press. 

· Svoboda T., Kybic J., Hlavac V.: Image Processing, Analysis, and Machine Vision, A MATLAB Companion, Thomson Learning, Toronto, ISBN 0495295957, Sep 2007, 265 p. 

· Webová stránka předmětu: http://kfrserver.natur.cuni.cz/stereo/ 


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Evoluce genomu

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	2LS

	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. Martina Johnson Pokorná, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Evoluční genomika je progresivním odvětvím biologického výzkumu. Spolu se stále vzrůstající dostupností 
ekvenování celých genomů se rozvíjí obor, který si klade za cíl zodpovědět základní evoluční otázky typu: Jak a proč se mění velikost genomu? Mají některé druhy více kódující DNA než jiné a pokud ano, proč? Které změny genomu jsou spojené s hlavními evolučními událostmi? Jak se organismy liší v uspořádání genomů? Tento obor se snaží porozumět tomu, jak změny obsahu a uspořádání genomů souvisí s diversitou života na Zemi, a které procesy tyto změny formovali. Evoluce genomu jako samostatný univerzitní předmět shrnuje různé aspekty vyplývající z výzkumu genomů, jejich evoluce a srovnání genomů mezi organismy. Přednáška posluchače provede oborem od základních principů evoluce genomů přes srovnávací genomiku a zvláštnosti genomů (jako jsou např. pohlavní chromosomy) až po praktické aspekty využití genomického výzkumu v lidské společnosti. 
Přednáška je určena převážně pro magisterské studenty.

Témata jednotlivých lekcí jsou: Původ genomu; Evoluce genů; Genom, transkriptom a proteom; Metody studia genomů; Evoluce uspořádání genomů; Srovnávací genomika; Dynamika genomů; Zvláštní vlastnosti některých částí genomu; Vztah vlivu prostředí a evoluce genomu; Evoluce lidského genomu; Využití genomického výzkumu a jednotlivá odvětví genomiky.

	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
	

	Doporučená:

T. Ryan Gregory: The Evolution of the Genome (Elsevier Academic Press)
Arthur M. Lesk: Introduction to Genomics (Oxford University Press) 

G. Gibson & S. V. Muse: A Primer of Genome Science (Sinauer Associates) 

E. Kejnovský & R. Hobza: Evoluční genomika (http://www.evolucnigenomika.cz/index.html)


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Molekulární fylogenetika a taxonomie

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1ZS

	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
	

	Vladimír Hampl

	Stručná anotace předmětu
	

	Cílem kurzu je seznámit posluchače se základními metodami a technikami molekulární fylogenetiky a s využitím molekulárně biologických dat v systematice a navazujících biologických oborech. Obsah: Specifika molekulárně biologických dat, jejich výhody a nevýhody. Získávání molekulárně biologických dat pro účely systematiky (sekvenování, RFLP, RAPD, AFLP, alozymy, mikrosatelity, SSCP, reasociační analýza, imunologické metody, proteinový fingerprinting). Zpracovávání získaných dat - fenetické a kladistické přístupy, distanční a znaková data, metody výpočtu distancí na základě různých typů znakových dat, konstrukce dendrogramů. 

	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
	

	Felsenstein J: Inferring phylogenies. Sinauer Associates, Inc., USA, 2004

Hillis DM, Moritz C a Mable BK: Molecular Systematics, second edition. Sinauer Associates, Inc., USA, 1996

Avise JC. Molecular Markers, Natural History and Evolution, second edition. Sinauer Associates, Inc., USA, 2004

Wiley EO, Lieberman BS: Phylogenetics: Theory and Practice of Phylogenetic Systematics. Wiley-Blackwell 2011

Yang Z: Computational molecular evolution. Oxford series in ecology and evolution 2008

Higgs PG, Attwood TK: Bioinformatics and Molecular Evolution. Blasckwell publishing 2005

Bromham L: Reading teh story in DNA. Oxford  University Press, 2008



	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Plánování a analýza lékařských studií

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2/LS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Znalosti na úrovni předmětů NMST432 Pokročilé regresní modely  a NMST531Analýza cenzorovaných dat

	Vyučující
	

	doc. Mgr. Michal Kulich, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Kohortové studie a jejich analýza, modelování incidence. Studie případů a kontrol (CC) a jejich varianty, metody pro analýzu CC studií. Stratifikace, párování. Klinické zkoušky, zásady jejich analýzy, skupinově sekvenční monitorování. Navrhování klinických zkoušek, výpočet rozsahu výběru, metody randomizace. Etické, právní a administrativní aspekty lékařských experimentů.



	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
	

	Breslow, N.E., Day, N.E. Statistical Methods in Cancer Research: The analysis of case-control studies. Vol. 1, International Agency for Research on Cancer: Lyon 2000, ISBN: 9-28320-132-9

Breslow, N.E., Day, N.E. Statistical Methods in Cancer Research: The design and analysis of cohort studies. Vol. 2, International Agency for Research on Cancer: Lyon 1980, ISBN: 0-19723-032-6

Friedman, L.M., Furberg, C.D., DeMets, D.L. Fundamentals of Clinical Trials. 4th Ed., Springer: New York 2010, 445 s., ISBN: 1-44191-585-0




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Praktikum z molekulární fylogenetiky

	Typ předmětu
	povinný
	doporučený ročník / semestr
	1ZS

	Rozsah studijního předmětu
	13
	hod. za týden
	0/1
	kreditů
	1

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zápočet
	Forma výuky
	cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Vladimír Hampl

	Stručná anotace předmětu
	

	Obsah: Praktické cvičení zaměřené na seznámení posluchačů se základními programy využívanými v molekulární taxonomii a příbuzných oborech a základními molekulárně biologickými technikami používanými v molekulární taxonomii a fylogenetice. Počet posluchačů může být omezen. Více informací na http://web.natur.cuni.cz/~vlada/moltax/.

	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
	

	Felsenstein J: Inferring phylogenies. Sinauer Associates, Inc., USA, 2004

Hillis DM, Moritz C a Mable BK: Molecular Systematics, second edition. Sinauer Associates, Inc., USA, 1996

Avise JC. Molecular Markers, Natural History and Evolution, second edition. Sinauer Associates, Inc., USA, 2004

Wiley EO, Lieberman BS: Phylogenetics: Theory and Practice of Phylogenetic Systematics. Wiley-Blackwell 2011

Yang Z: Computational molecular evolution. Oxford series in ecology and evolution 2008

Higgs PG, Attwood TK: Bioinformatics and Molecular Evolution. Blasckwell publishing 2005

Bromham L: Reading teh story in DNA. Oxford  University Press, 2008




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Moderní statistické metody I.

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	4-5

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zápočet
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	Doc. Tomáš Albrecht, Ph.D.

	

	Stručná anotace předmětu
	

	
Kurz představí základní statistické procedury v prostředí R. Náplň kurz je nastíněn níže:

· Úvod do uspořádání statistických experimentů

·  Základní analýza dat pomocí popisné statistiky

·  Grafická analýza dat. Klasické statistické testy (např. chi kvadrát, kontingenční tabulky, t-test)

·  Regrese

·  Analýza variance

·  Analýza kovariance

·  Statistické modelování,  zjednodušování statistických modelů, výběr nejlepšího modelu,  AIC

·  Kritika statistických  modelů 

Předmět je vyučován v případě přítomnosti zahraničních studentů 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
	

	SOKAL, R. & ROHLF, F.J. 1994: Biometry. 3rd ed. Freeman, San Francisco. 

CRAWLEY, J.M. 2007: The R Book. Wiley, Chichester. 

PEKÁR, S. & BRABEC, M. 2012: Moderní analýza biologických dat. Lineární modely s korelacemi v prostředí R. Masarykova univerzita, Brno. 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Moderní statistické metody II.

	Typ předmětu
	Povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	4-5

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	Doc. Tomáš Albrecht, Ph.D.

	

	Stručná anotace předmětu
	

	Kurz představí základní i odvozenější statistické procedury v prostředí R, včetně analýzy dat s nenormálním rozložením závislé proměnné. Posluchači se seznámí i se základy analýzy pseudoreplikovaných dat a odfiltrování prostorových, časových či fylogenetických závislostí. Náplň kurzu je nastíněn níže:

1. Filosofie R, lineární modely v R
2. Zjednodušování modelů, frekvencionistický přístup a AIC

3. Zobecněné lineární modely
4. Analýza počtů: Poissonovo a negativně binomické rozložení chyb
5. Analýza poměrů: binomické rozložení chyb
6. Binární vysvětlované proměnné
7. Gamma rozložení chyb, ZIP, ZAP, ZINB, ZANB a další metody řešení netradičních problémů
8. Nelineární regrese, GAM

9. Pseudoreplikace, split-plot a nested design
10. Mixované modely
11. Analýza dat závislých prostorově, časově a fylogeneticky 
Předmět je vyučován v případě přítomnosti zahraničních studentů 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
	

	MCCULLAGH P. & NELDER J.A. 1989: Generalized Linear Models. Chapman and Hall, London. 

CRAWLEY, J.M. 2007: The R Book. Wiley, Chichester. 

PEKÁR, S. & BRABEC, M. 2012: Moderní analýza biologických dat. Lineární modely s korelacemi v prostředí R. Masarykova univerzita, Brno. 

ZUUR, A.F., IENO, E.N., WALKER, N.J., SAVELIEV, A.A. & SMITH, G.M. 2009: Mixed Effects Models and Extensions in Ecology with R. Springer. 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Genetické metody v zoologii

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2ZS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	Každý týden 2 hodiny přednášky a 2 hodiny cvičení 

	Způsob zakončení
	Zápočet 
	Forma výuky
	Přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Vyučující
	

	Doc. Mgr. Pavel Munclinger, Ph.D.



	Stručná anotace předmětu
	

	Kurz tvoří přednášky, praktická cvičení v laboratoři a úvod do počítačového zpracování dat. Cílem je seznámit studenty se základy většiny genetických metod používaných v zoologii a jejich využitím. Praktická část slouží k procvičení laboratorních dovedností studentů a k získání základních znalostí nutných k počítačovému zpracování genetických dat včetně využití internetu.

1) Studium fenotypu 

2) Elektroforéza 

3) Mikrosatelity 

4) Cytogenetika 

5) Studium nukleových kyselin 

6) Sekvenování nové generace 

7) Analýza transkriptomu 

8) Zpracování sekvenčních dat a fylogenetické 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
	

	Doporučená literatura:

Zima, Macholán, Munclinger, Piálek 2004: Genetické metody v zoologii

Nielsen, Slatkin 2013: An introduction to population genetics

Freeland, Kirk, Peterson 2011: Molecular ecology 

Avise 2004: Molecular Markers, Natural History, and Evolution




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Epigenetika

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2ZS

	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
	

	Schopnost absolvovat přednášku v angličtině (zkoušku je možné vypracovat česky)

	Vyučující
	

	Doc. Mgr. Petr Svoboda, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Epigenetika je kurz určený pro studenty 2. ročníku magisterského studia a postgraduální studenty, kteří uvažují o vědecké kariéře v oblasti buněčné a molekulární biologie a biomedicíny. Kurz byl vytvořen podle přednášek v magisterském a PhD programu na University of Pennsylvania. Kurz je přednášen v angličtině interaktivní formou a používá původní data z oblasti epigenetiky. Zásadní důraz je kladen na syntézu znalostí a řešení problémů. Kurz pokrývá v první polovině tři hlavní epigenetické mechanismy: histonové modifikace, DNA metylaci a malé RNA molekuly. Ve druhé polovině pak tyto mechanismy integruje ve výkladu významných biologických procesů a modelů jako jsou imprinting, dosage compensation (včetně X-inaktivace), epigenetické reprogramování v životním cyklu savců a biologie kmenových buněk. V kurzu jsou podrobně rozebrány metody studia epigenetiky jako jsou chromatinová imunoprecipitace, bisulfitové sekvenování a RNAi.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Studenti písemně vypracují zkoušku (řešení sady úloh v časovém limitu čtrnácti dnů). Kontrola spočívá v porovnání podobnosti vypracovaných textů u otázek, které mají vysoce variabilní řešení.

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Doporučená literatura

David Allis, Thomas Jenuwein, Danny Reinberg, Epigenetics, CSHL Press, 2006 

další doporučená literatura bude studentům poskytnuta elektronicky (.pdf přehledných článků)


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Struktura a funkce RNA

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2LS

	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
	

	Předmět bude vyučován v angličtíně.

	Vyučující
	

	Doc. Mgr. David Staněk, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Kurz Struktura a funkce RNA je určen magisterské PhD studenty a rozšiřuje znalosti ze základních kurzů buněčné a molekulrární biologie a to především v oblasti genové expre a stále rostoucího světa RNA. Jednotlivé přednášky se zaměřují na procesování mRNA, stejně jako na syntézu, procesování a funkci nek’dujících RNA molekul. Většina objevů je dokumentována na originálních publikacích a experimenty jsou vysvětlovány.

	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
	

	Genes VIII, autor: Benjamin Lewin, Publisher: Prentice Hall | ISBN: 0131238264 

Molecular Cell Biology. 4th edition. autor: Lodish H, Berk A, Zipursky SL, et al. New York: W. H. Freeman; 2000. ISBN-10: 0-7167-3136-3 (free available on http://www.ncbi.nlm.nih.gov/books/NBK21475/) 

RNA World 3rd edition, CSHL Press, ISBN 978-087969739-6




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Molekulární ekologie

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2LS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	Každý týden 2 hodiny přednášky a 2 hodiny cvičení na počítačích

	Způsob zakončení
	Zápočet a zkouška
	Forma výuky
	Přednáška a cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Vyučující
	

	Doc. Mgr. Pavel Munclinger, Ph.D.



	Stručná anotace předmětu
	

	Molekulární ekologie je nedávno vzniklý obor, který se snaží řešit ekologické problémy molekulárními metodami. Přednáška seznamuje studenty se základy této nauky. Důraz je kladen hlavně na interpretační hladinu a na novější metody (využití mikrosatelitů a sekvencí DNA). Součástí přednášky je praktická část, kde se studenti seznamují s počítačovými programy k zjišťování paternit a na zpracování populačně-genetických dat.

1. Úvod do molekulární ekologie: molekulární techniky, klonování, PCR, fragmentační analýza, mikrosatelity, sekvenování, Next  generation sequencing, fosilní DNA

2. Molekulární identifikace: určení druhu, jedince, pohlaví, výpočet distancí, K2P, genetické chiméry, DNA barcoding, metagenomika

3. Paternita: určení rodičů, nutný počet lokusů, detekce partenogeneze a samooplození, metody, nulové alely, mutace, parental reconstruction, vzdálenější příbuznost, sestry, bratři, sestřenice, příbuzenský koeficient r

4. Inbreeding: heterozygotnost, IR, d2, mutační modely mikrosatelitů, vliv jednotlivých lokusů versus celogenomový efekt 

5. Analýza populační struktury: změny frekvencí alel, vliv driftu, mutací a migrace, Wahlundův princip, FST, GST, RST, D, G'ST, G''ST, AMOVA, Isolation by distance, model-based clustering, landscape genetics, ABC

6. Koalescence: koalescence, fylogeografie, mismatch distribution, genealogické konkordance, detekce demografických událostí, skyline plot, koalescenční teorie a její využití pro odhad populačních parametrů, vlastnosti refugií, ukazatele diversity, NCA versus testování hypotéz, koalescence a migrace, model isolation with migration

7. mtDNA: vytoužené a skutečné vlastnosti oblíbeného markeru, mezidruhový přenos, biparentální dědičnost, rekombinace, nukleární pseudogeny, konstantní mutační rychlost, surfing, introgrese při invazi

8. Hybridizace: ring species, gynogeneze, hybridogeneze, introgresivní hybridizace, asymetrická hybridizace, hybridní roje, cytonukleární nerovnováha, hybridní zóny, Bounded hybrid superiority model, tenzní zóny, analýza klinálních hybridních zón

9. Selekce: sledování kandidátních genů, evidence pozitivní selekce, Ka/Ks a jiné testy, selekce a koalescence, MHC, reprodukční proteiny, -omics přístupy, detekce selekce na úrovni genomů, příklady recentních selekčních událostí, sledování exprese pomocí Real Time PCR, microarrays a next generation sequencing, proteomické přístupy

	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
	

	Freeland, Kirk, Peterson 2011: Molecular ecology 

Shrnující články z časopisů (například Molecular Ecology) uváděné u jednotlivých přednášek

Odkazy na specializované počítačové programy (většinou volně dostupné) uvedené na webové stránce přednášejícího


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Diplomová práce

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	2ZS-LS

	Rozsah studijního předmětu
	
	hod. za týden
	
	kreditů
	

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Obhajoba diplomové práce
	Forma výuky
	

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	školitel

	Stručná anotace předmětu
	

	

	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
	Buněčné cykly a signály

	Typ předmětu
	povinně volitelný
	doporučený ročník / semestr
	1ZS

	Rozsah studijního předmětu
	2
	hod. za týden
	3
	kreditů
	 

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	zkouška
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Zdena Palková

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška je zaměřena na základní mechanismy regulující buněčné cykly, životní cykly a diferenciaci a některé další buněčné pochody (např. chemotaxe, určování buněčné polarity a další), a to především u mikroorganismu (prokaryotických i eukaryotických). Jednotlivé buněčné procesy jsou dokumentovány na modelových organismech a v jednotlivých případech jsou zdůrazňovány i analogické procesy u vyšších eukaryot. Kurs je určen pro studenty 4. a 5. ročníku a předpokládá znalosti molekulární biologie a genového inženýrství.

	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
	

	Přehledné a původní články, průběžně aktualizované

Presentace vyučující k disposici. 


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Aplikované diferenciální rovnice

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1/LS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Dalibor Pražák, Ph.D., RNDr. Tomáš Bárta, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	 Existence, jednoznačnost, základní vlastnosti řešení ODR.

 Metody řešení vybraných typů rovnic. Kvalitativní analýza.

 Aplikace: odvození a analýza elementárních modelů (biologie, fyzika,

 ekonomie).

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Online kurz příkladů z ODR: http://www.karlin.mff.cuni.cz/~barta/pcODR/
Gerald Teschl: Ordinary differential equations and dynamical systems. AMS Graduate Studies in Mathematics, 2012. 
(ke stažení http://www.mat.univie.ac.at/~gerald/ftp/book-ode/index.html)

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	I. I. Vrabie: Differential equations : an introduction to basic concepts, results, and applications. World Scientific, 2004.

D. S. Jones, B. D. Sleeman: Differential equations and mathematical biology, Chapman & Hall, 2003.

J. D. Murray: Mathematical biology I: an introduction, Springer, 2002.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Doporučené postupy v programování

	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
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Studenti by měli mít předchozí zkušenosti s programováním, alespoň na úrovni menšího projektu, ve kterém už je vhodné členit kód do více souborů, případně zavést jednoduchý systém pro překlad a sestavení výsledného programu (semestrální projekt, bakalářská práce zaměřená na implementaci).

	Vyučující
	

	Ing. Lubomír Bulej, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Programování není pouze o schopnosti napsat fungující program. Zatímco uživatel vnímá primárně rozhraní a funkce, které program poskytuje, pro údržbu a další vývoj programu vývojářem je kritická kvalita návrhu a srozumitelnost zdrojového kódu. Náplní předmětu je seznámit studenty s praktickými postupy a pravidly, jejichž dodržování a aplikace vedou k dobrému návrhu a srozumitelnému kódu. Cílem předmětu je motivovat studenty k osvojení a používání probíraných postupů v praxi.

Sylabus:

· Základy vývoje a tvorby software. Inherentní a zavlečená složitost. Příprava a klíčová rozhodnutí.

· Proměnné a konstanty. Obecná pravidla pro práci s proměnnými. Názvové konvence. Základní datové typy. Neobvyklé datové typy. Vytváření nových typů. 

· Řídící struktury a primitiva. Organizace kódu. Podmíněné příkazy. Smyčky. Obecná pravidla pro práci s řídícími strukturami. Neobvyklé řídící struktury. Metody řízené tabulkami. 

· Tvorba kvalitního kódu. Návrh metod. Pseudokód. Lokalita a duplicita kódu. Práce s výjimkami. Defenzivní programování. Návrh tříd. Dědičnost a kompozice. Vazby mezi třídami. Modularizace a abstrakce. Návrh rozhraní. 

· Programátorské umění. Styl a uspořádání kódu. Dokumentace kódu a způsoby komentování.

· Zdokonalování kódu. Testování. Ladění. Refaktorizace.

	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	V průběhu semestru je studentům zadáno celkem 6 úkolů. První dva úkoly jsou zaměřeny na zvyšování srozumitelnosti existujícího kódu, zbývající 4 úkoly jsou zaměřeny na návrh programového rozhraní (API). Úkoly mají různý rozsah a bodové hodnocení a vyžadují samostatnou práci výrazně nad rámec hodinové dotace předmětu. Tři z úkolů jsou řešeny ve dvojici, neboť se zabývají hodnocením a úpravami stávajícího kódu, a návrhem a implementací API malé knihovny. Zbývající tři úkoly jsou řešeny samostatně, neboť jejich cílem je poskytnout zpětnou vazbu jiné dvojici studentů. Úkoly hodnotí vyučující/cvičící, hodnocení se zaměřuje na srozumitelnost kódu, kvalitu návrhu API, a v případě úkolů poskytujících zpětnou vazbu ostatním studentům také na věcnou správnost/úplnost této zpětné vazby.

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	Povinná:

· McConnell, S. Code Complete: A Practical Handbook of Software Construction. 2nd edition, Microsoft Press, 2004

· McConnell, S. Dokonalý kód: Umění programování a techniky tvorby software. 2. vydání, Computer Press, 2006

Doporučená:

· Martin, R.C. Clean Code: A Handbook of Agile Software Craftsmanship, Prentice Hall, 2009

· Fowler, M. Refactoring: Improving the Design of Existing Code, Addison Wesley, 1999

· Tulach, J. Practical API Design: Confessions of a Java Framework Architect, APress, 2008

· Beck, K. Test Driven Development: By Example, Addison Wesley, 2003

· Bloch, J. Effective Java. 2nd edition, Addison-Wesley, 2008

· On-line zdroje ve formě článků a esejů k probíranému tématu.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Strojové učení v bioinformatice

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	1/LS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Přednáška předpokládá znalost základů bioinformatiky, které lze získat z přednášky Bioinformatické algoritmy NTIN084, nebo z podobných přednášek na jiných školách.

	Vyučující
	

	RNDr. František Mráz, CSc.

	Stručná anotace předmětu
	

	Tradiční informatické postupy a algoritmy selhávají při řešení složitých biologických problémů. Při zpracování ohromného množství biologických dat se však dají využít metody strojového učení. Cílem přednášky je představit několik oblastí využití strojového učení při zpracování biologických dat. 

1. Předzpracování dat.

2. Jak porovnávat algoritmy učení.

3. Metody učení s učitelem: klasifikace (rozhodovací stromy, Bayesovké klasifikátory, logistická regrese, diskriminační analýza, metoda nejbližších sousedů, Support vector machines, neuronově sítě, kombinování klasifikátorů - boosting) a její aplikace v genomice, proteomice a systémové biologii.

4. Metody učení bez učitele: shluková analýza (klastrování dělením, k-means, hierarchické klastrování, validace klastrování) a její aplikace v bioinformatice.

5. Pravděpodobnostní grafické modely (Bayesovské sítě, Gaussovské sítě) a jejich aplikace (v genomice a systémové biologii).

6. Optimalizace a její aplikace v bioinformatice.

Přednáška je doplněná cvičením, kde se budou metody z přednášky aplikovat na umělá ale i na reálná biologická data. Při implementaci se bude používat především interaktivní programovací jazyk Python s knihovnami pro strojové učení a práci s biologickými daty.



	Informace ke kombinované nebo distanční formě

	Rozsah konzultací (soustředění)
	
	hodin za týden

	Rozsah a obsahové zaměření individuálních prací studentů a způsob kontroly

	Cvičení je završeno semestrálním projektem a jeho prezentací. Téma projektu musí zahrnovat zpracování nejlépe reálných dat pomocí vhodné metody strojového učení.

	Studijní literatura a studijní pomůcky
	

	[1] Mitchell, T.: Machine Learning. McGraw Hill, 1997

[2] Kinser, J.: Python for bioinformatics. Jones and Bartlett Publishers, Sudbury, Massachusetts, 2009

[3] Inza, I., Calvo, B., Armañanzas, R., Bengoetxea, E., Larrañaga, P., Lozano, J.A.: Machine learning: an indispensable tool in bioinformatics. Methods, Mol Biol. 2010, 593:25-48

[4] Yang, Z. R.: Machine learning approaches to bioinformatics. Science, Engineering, and Biology Informatics – Vol. 4. World scientific, 2010

[5] Zhang, Y., Rajapakse, J. C.: Machine learning in bioinformatics. Wiley series on bioinformatics, Wiley, Hoboken, N.J., 2009

[6] Alpaydin, E.: Introduction to machine learning. 3rd ed., The MIT Press, 2014


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Techniky vizualizace dat

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	1/LS

	Rozsah studijního předmětu
	42
	hod. za týden
	2/1
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	RNDr. David Hoksza, Ph.D., Doc. RNDr. Tomáš Skopal

	Stručná anotace předmětu
	

	Vizualizace dat je v mnoha oblastech nedílnou součástí analýz různých souborů dat. Předmět seznámí posluchače s principy, nástroji a algoritmy určených pro vizualizaci. Ačkoli důraz předmětu není přímo na analýzu dat, v různých příkladech užití vizualizace se v rámci přednášek i cvičení studenti setkají s různými metodami statistické analýzy.

Sylabus:

· Úvod do reprezentace a vizualizace dat

· Typy vizualizací I

· Typy vizualizací II

· Vizualizace dat na webu

· Analýza hlavních komponent

· Multidimenzionální škálování

· Vizualizace a analýza sítí I

· Vizualizace a analýza sítí II

· Vyhledávání ve vizualizacích



	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
	

	Borg, I., Groenen, P. J. F. (2005) Modern Multidimensional Scaling, Second Edition. Springer-Verlag New York

Roberto Tamassia (2013) Handbook of Graph Drawing and Visualization. Chapman and Hall/CRC

Stephen Few (2012) Show Me the Numbers – Designing Graphs and Tables to Enlighten
Edward Tufte (2001) The visual display of Quantitative Information, Second Edition. Graphics Press

Jolliffe, I.T. (2002) Principal Component Analysis, Second Edition. Springer-Verlag New York

Cox, T. F., Cox, M. A. A. (2000) Multidimensional Scaling, Second Edition. CRC Press

Thomas A. Runkler: Data Analytics: Models and Algorithms for Intelligent Data Analysis; Vieweg+Teubner Verlag; 2012 

Chaomei Chen: Information Visualization: Beyond the Horizon; Springer; 2nd edition


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Umělá inteligence I

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	1/ZS

	Rozsah studijního předmětu
	42
	hod. za týden
	2/1
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	prof. RNDr. Roman Barták, Ph.D

	Stručná anotace předmětu
	

	Úvodní přednáška představující základní pojmy a metody různých oblastí umělé inteligence.

1.
Inteligentní agenti, jejich prostředí a základní struktury.

2.
Řešení úloh prohledáváním (DFS, BFS, ID, A*, IDA*, lokální a on-line prohledávání, heuristiky).

3.
Splňování omezujících podmínek.

4.
Hry (minimax, alfa-beta prořezávání).

5.
Reprezentace znalostí v logice, logické odvozovací techniky (dopředné a zpětné řetězení, rezoluční metoda).

6.
Automatické plánování.

	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
	

	S. Russell, P. Norvig: Artificial Intelligence; A Modern Approach, Prentice Hall, 2010

V. Mařík, O. Štepánková, J. Lažanský a kol.: Umělá Inteligence 1-6. Academia, Praha

On-line výukové materiály, http://ktiml.mff.cuni.cz/~bartak/ui/




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Úvod do strojového učení

	Typ předmětu
	P
	doporučený ročník / semestr
	1/ZS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk, Z
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	

	Předpokládají se základní znalosti z pravděpodobnosti a statistiky a základy programování.

	Vyučující
	

	Mgr. Barbora Vidová Hladká, Ph.D., RNDr. Martin Holub, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška (svým obsahem úvodní) pokryje teoretické základy a základní algoritmy strojového učení nezávisle na širokém spektru mezioborových aplikací, ve kterých strojové učení našlo své místo. Cvičení jsou aplikačně závislá - věnujeme se zvládnutí přístupů strojového učení použitých v úlohách z různých oblastí.

· Co je strojové učení, motivační příklady, interdisciplinarita, řízené vs. neřízené učení.

· Základní algoritmy strojového učení: rozhodovací stromy, Naivní Bayesův klasifikátor, algoritmus k nejbližších sousedů, metoda podpůrných vektorů, logistická regrese, nahodilé lesy.

· Vyhodnocení experimentů: přesnost a úplnost, křížová validace, odhad chyby, bootstrapping, křivka ROC, statistická významnost výsledků, intervaly spolehlivosti.

· Kombinace klasifikátorů: bagging, boosting.

· Neřízené metody strojového učení: dendrogramy, (ne)hierarchické shlukování. 

	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
	

	· Hladká Barbora, Holub Martin: A Gentle Introduction to Machine Learning for Natural Language Processing: How to start in 16 practical steps. In: Language and Linguistics Compass, Vol. 9, No. 2, pp. 55-76, 2015.

· James, Gareth, Daniela Witten, Trevor Hastie and Robert Tibshirani: An Introduction to Statistical Learning. Springer, 2013.
· Lantz, Brett: Machine Learning with R. Packt Publishing, 2013.


	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Úvod do studia struktury proteinů

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	1/LS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	—

	Způsob zakončení
	Zk
	Forma výuky
	přednáška

	Další požadavky na studenta
	—

	

	Vyučující
	

	RNDr. Vladimír Kopecký, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Přednáška uvede posluchače do světa proteinů, jejich struktury a seznámí je se základními technikami, teoretickými i experimentálními, užívanými při studiu proteinů. Důraz je kladen na praktické užití těchto metod ve výzkumu proteinů. Cílem předmětu je seznámit posluchače s praktickými experimentálními i teoretickými přístupy vedoucími k získání informace o struktuře proteinů.

Sylabus: 

Primární, sekundární, terciární a kvartérní struktura proteinů. Proteinové motivy a domény. Struktura a funkce význačných typů proteinů (např. proteiny vážící DNA či nukleotidy, virální a membránové proteiny, etc.). Biochemické metody užívané při studiu proteinů. Užití cirkulárního dichroismu, fluorescenční spektroskopie, UV-VIS spektroskopie, spektroskopie dynamického rozptylu, Ramanovy nerezonanční a rezonanční spektroskopie, infračervené spektroskopie a vibračního cirkulárního dichroismu při studiu proteinů. Počítačové databáze užitečné při studiu proteinů. Počítačové modelování proteinů. Stanovení struktury proteinů pomocí NMR spektroskopie a pomocí rentgenostrukturní 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
	

	C. Branden, J. Tooze: Introduction to protein structure, Garland Publishing, New York 1991. 

H. A. Havel (ed.): Spectroscopic methods for determining protein structure in solution, VCH Publishers, New York 1996. 

A. A. Rees, M. J. E. Sternberg, R. Wetzel (eds.): Protein engineering – a practical approach, Oxford University Press, Oxford 1992. 

M. J. E. Sternberg (ed.): Protein structure prediction - a practical approach, Oxford University Press, Oxford 1996. 

D. R. Westhead, J. H. Parish, R. M. Twyman: Bioinformatics, BIOS Scientific Publishers, Oxford 2002. 




	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Metody molekulární dynamiky a Monte Carlo

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	2/ZS

	Rozsah studijního předmětu
	42
	hod. za týden
	2/1
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	Žádné.

	Vyučující
	

	prof. Mgr. Pavel Jungwirth, CSc., DSc., Dr. Habil. Lukasz Cwiklik, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Úvod do metod molekulové dynamiky a Monte Carlo pro simulace molekulových systémů. Vhodné zejména pro magisterské studenty a doktorandy PřF UK a MFF UK.

1. Minikurz statistické mechaniky - statistické soubory, výpočet termodynamických veličin, korelační a distribuční funkce, ergodický teorém. 

2. Meziatomové a mezimolekulové potenciály. 

3. Integrace klasických pohybových rovnic - metody Verlet a prediktor-korektor (Gear) 

4. Základy metod Monte Carlo. Metropolisova metoda generace kanonického souboru. 

5. Simulační protokol: počáteční podmínky, vstupní parametry, periodické okrajové podmínky, interakční cutoff, Ewaldova sumace, simulace za konstantní teploty a za konstantního tlaku. 

6. Metody vizualizace a analýzy výsledků. 

V rámci přednášky se bude konat jak teoretický výklad, tak praktické ukázky počítačových simulací. 



	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. P. Allen a D. J. Tildesley: Computer simulations of liquids, Clarendon Press, Oxford, 1991. 

D. Frenkel a B. Smit: Understanding molecular simulations, Academic Press, New York, 2002. 



	D – Charakteristika studijního předmětu

	Název studijního předmětu
	Techniky vyhledávání v textu

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	1/LS

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

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	Doc. RNDr. Tomáš Skopal, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Sylabus:

· Úvod do problematiky - textové kolekce jako nestrukturované databáze

· Algoritmy pro přesné vyhledávání v textech I.

· Algoritmy pro přesné vyhledávání v textech II.

· Algoritmy pro přesné vyhledávání v textech III.

· Boolské modely vyhledávání v textových kolekcích

· Vektorové modely vyhledávání v textových kolekcích

· Pravděpodobnostní modely vyhledávání v textových kolekcích

· Měření podobností v textu

· Oprava textu

· Komprese textu I.

· Komprese textu II.

· Text mining

· Systémy OCR

· 

	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
	Metody matematické statistiky

	Typ předmětu
	PV
	doporučený ročník / semestr
	1/LS

	Rozsah studijního předmětu
	42
	hod. za týden
	2/1
	kreditů
	5

	Jiný způsob vyjádření rozsahu
	

	Způsob zakončení
	Zk + Z
	Forma výuky
	přednáška+cvičení

	Další požadavky na studenta
	

	

	Vyučující
	

	doc. RNDr. Zdeněk Hlávka, Ph.D.

	Stručná anotace předmětu
	

	Prohloubení a rozšíření poznatků ze statistiky, zejména principy teorie odhadu a testování hypotéz, jednovýběrový, párový a dvouvýběrový t-test, podrobné odvození a vysvětlení lineárního modelu a stručný přehled dalších často používaných  statistických metod. 

	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
	

	Anděl J., Statistické metody, MATFYZPRESS, Praha 1998. 

Zvára K., Regrese, MATFZYPRESS, Praha 2008. 

Software R: www.r-project.org
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