A Bioinformatika eléadasok és gyakorlatok tematikaja - 2017

1. Mi a bioinformatika? szept. 11.
A kurzus bemutatdsa: Mikor van sziikség szamitogépre a biologiai kutatdsok soran? A
bioinformatika jelentése sziikebb és tagabb értelemben. Torténete, alkalmazasi teriiletei. Trendek a
biologiai kutatasban. Bioinformatika a vilaghdlon. A leggyakrabban hasznalt bioinformatikai
modszerek, programcsomagok attekintése. Linux bevezetés.

Fazekas David

Gyakorlat: Szamitogép hasznalata a biolégiaban: Bevezetés

A gyakorlatok menetének ismertetése. A gyakorld bemutatdsa. Bevezetés a Linux operacios
rendszer hasznalatdba: grafikus feliilet, szOvegszerkesztok, képmegjelenitdk, programinditas.
Bioinformatikai szerverek, honlapok.

Ari Eszter, Demeter Amanda, Fazekas David

2. Molekularis biologiai adatbazisok szept. 18.
Az adatbazisok felépitése, relacios adatbdzisok. Az adatbazisok szerkezete és tartalma. A
molekuléris bioldgiai adatbazisok alkalmazasa a bioldgidban. Nukleotid- (EMBL, GenBank) és
fehérjeszekvencia (PIR, UniProt, (SWISS-PROT, TrEMBL)) adatbazisok. Szekvencia-adatbazis f3;l
formatumok. ID mapping. Egyéb adatbazisok (Gene Ontology).

Fazekas David

Gyakorlat: Molekularis biologiai adatbazisok hasznalata

Az NCBI adatbazis honlapjanak bemutatdsa. Az Uniprot fehérje-adatbazis megismerése.
Informacidkeresés a molekularis biologiai adatbazisokban: az NCBI integralt keresOrendszerével.
Keresés a Uniprot-on: Retrieve, ID mapping. A UGENE szoftver bemutatdsa. Szekvenciak keresése
¢s letoltése a UGENE segitségével.

Ari Eszter, Demeter Amanda, Fazekas David

3. Szekvenciak osszehasonlitasa és illesztése szept. 25.

Fogalmak tisztdzasa: szekvencia hasonlosdg, homologia. Paros szekvencia illesztések, paronkénti
Osszehasonlitasok: ,,Dot-plot”. Hasonlosag-pontozasi rendszerek, helyettesitési matrixok:
egységmatrix, PAM, BLOSUM. Optimalis globalis és lokalis illesztés, dinamikus programozasi
algoritmusok. Hézagbiintetések. Tobbszords szekvenciaillesztési modszerek: progressziv illesztés a
ClustalW program példajan.

Ari Eszter

Gyakorlat: A szamitogépes szekvenciaelemzés alapjai, szekvenciaillesztés

Szekvenciakezelés, kiilonb6z0 szekvencia-fajlformatumok. Szamitdégépes szekvenciaelemzd
programok, programcsomagok miikodésének bemutatdsa az UGENE szoftveren keresztiil: Dot-plot,
szekvenciak paros €s tobbszoros illesztése.

Ari Eszter, Fazekas David

4. Szekvenciak keresése hasonlosagi alapon okt. 2.
Heurisztikus keresés: a BLAST algoritmus ¢és program. Statisztikai alapok: a talalatok
szignifikancidjanak becslése. A false pozitiv talalatok okai és kiszlirésiik: kis komplexitasu régiok,
repetitiv szekvencidk. A BLAST kiilonb6z6 véltozatai, egyeéb hasonlosagi keresé programok.
Fazekas David

Gyakorlat: Hasonlésagi keresések szekvencia-adatbazisokban

A BLAST programok haszndlata online és a UGENE szoftverrel. Szekvencia hasonlosagi keresések
tavoli adatbazisokban. Az eredmények értékelése, letoltése, illesztése és szerkesztése.

Ari Eszter, Fazekas David, Gerber Daniel



5. A molekularis filogenetikai elemzések elméleti hattere I. okt. 9.

A filogenetikai elemzések alkalmazasi lehetdségei €s attekintése: filogenetikai szignal, filogenetikai
fak. Evolucios valtozasok, tavolsagok becslése: nukleotid szubsztitiicios modellek. A filogenetikai
rekonstrukci6 modszerei. Tavolsag-alapt mddszerek: neighbor-joining. Karakter-alapti modszerek:
a maximalis parszimonia modszer. Konszenzus fak. Statisztikai tesztek: Bootstrap analizis.

Ari Eszter

Gyakorlat: Molekularis filogenetikai elemzések a gyakorlatban

A PHYLIP programcsomag mitkddésének bemutatasa. Online haszndlhat6 szoftverek. Filogenetikai
rekonstrukcid elvégzése tdvolsag alapjan (UGENE) és maximalis parsziménia modszerrel (online).
Fék megjelenitése €s szerkesztése a FigTree programmal.

Ari Eszter, Fazekas David, Gerber Daniel

6. A molekularis filogenetikai elemzések elméleti hattere II. okt. 16.
A Likelihood alapjai, a Maximalis Likelihood mddszer. A Bayes statisztika alapjai, a Markov lanc
Monte Carlo modszer, fak szamitdsa Bayes alapi mddszerrel. Az adatainkra leginkabb illeszkedd
evolucids modell véalasztasa.

Ari Eszter

Gyakorlat: Molekularis filogenetikai elemzések a gyakorlatban

Az adatainkra leginkabb illeszkedé evollcios modell kiszdmitisa. Filogenetikai rekonstrukcid
elvégzése maximalis likelihood és Bayes statisztikai mddszerrel (UGENE). Az NCBI Taxonomy
adatbdzis megismerése, taxonomiai besorolds letoltése kiilsd szoftverrel. A szdmitott fak
Osszehasonlitdsa a taxondmiai besorolés alapjan kapott faval.

Ari Eszter, Fazekas David, Gerber Daniel

7. Nemzeti iinnep, nincs oktatas (a gyakorlatok meg lesznek tartva!) okt. 23.
Gyakorlat: Genom adatbazisok

Az ensembl genom adatbazis megismerése. A Biomart rendszer hasznalata.

Ari Eszter, Fazekas David

0szi sziinet okt. 30 — nov. 3.
8. Genomika és transzkriptomika nov. 6.

Genom szekvenalasi eljarasok. A szekvenatorokbdl kinyert adatok bioinformatikai feldolgozasa.
Genom Osszedllitds (assembly), annotdcido, SNP analizis. A génexpresszid high-throughput
vizsgalata: A microarry technika bemutatdsa. Microarray adatsorok feldolgozasanak és
alkalmazéasanak lehetdségei. RNA-seq adatok eldallitdsa és elemzése. De novo assembly, illesztés
(mapping), expresszios kiillonbségek vizsgalata. Funkcionalis dusulasi (enrichment) analizis.

Ari Eszter

Gyakorlat: Expresszios kiilonbségek elemzése microarray és RNA-seq adatok alapjan

Az NCBI GEO adatbazis megismerése. Differencial expresszi6 szamitas. Enrichment analizis.

Ari Eszter, Fazekas David

9. Halézatbiologia, rendszerbiologia I. + 1. ZH (1-6. el6adas anyagabol) nov. 13.
Bevezetés a haldzat- és rendszerbiologiaba.

Fazekas David

Gyakorlat: Cytoscape 1.

Bevezetés a Cytoscape haldzatelemzo €s abrazold program hasznalatdba.

Ari Eszter, Fazekas David

10. Halozatbiologia, rendszerbiologia I1. nov. 20.
Bevezetés a halozatok vildgaba: topologia, hierarchia és dinamika. A molekuldris hdlozatok tipusai
¢és forrasai. Fehérje-fehérje kapcsolatok (FFK) gytjtésének lehetoségei. Leggyakrabban hasznalt



FFK high-throughput modszerek bemutatasa, eldnyeik és hatranyaik ismertetése. Molekuldris
halézati adatbazisok bemutatésa.

Fazekas David

Gyakorlat: Cytoscape I1.

Szovetspecifikus haldzat készitése Cytoscape programmal.

Ari Eszter, Demeter Amanda, Fazekas David

11. Halozatbiologia, rendszerbiologia I11. nov. 27.
Molekularis halozatok a sejtben és halozat dinamika.

Demeter Amanda, Fazekas David

Gyakorlat: Cytoscape III.

Dinamikus molekularis halozat szimulacioja.

Ari Eszter, Demeter Amanda, Fazekas David

12. Szerkezeti bioinformatika dec. 4.
Térszerkezet meghatidrozdsi modszerek. A Protein Data Bank (PDB) adatbazis felépitése és
hasznalata. A PDB formatum. Fehérjeszerkezetek mint modellek. Kisérletileg meghatarozott
szerkezetek mindségének elemzésének alapelvi. Mésodlagos szerkezeti elemek hozzéarendelése és
szerkezett domének azonositdsa. A térszerkezetek osztilyozdsanak alapjai, hierarchikus
adatbazisok. Fehérjeszerkezetek 0sszehasonlitdsa, algoritmusok és alkalmazasok.

Dosztanyi Zsuzsa

Gyakorlat: Fehérjék szerkezeti bioinformatikaja

Ismerkedés a PDB adatbazissal: szerkezetkeresés, letoltés. Térszerkezeti adatok megjelenitésére
alkalmas programok. Az egyes régiok, aminosavak, oldallancok kiemelése. Szerkezetek
Osszehasonlitasa.

Dosztanyi Zsuzsa, Erdos Gabor

13. 2. ZH (8-12. eloadas anyagabol) dec. 11.
Gyakorlat: Gyakorlati konzultacié a beadando feladatokrol
Ari Eszter, Demeter Amanda, Fazekas David

A szamonkérés modja

Eléadas jegy:

A félév soran 2 darab 45 perces ZH lesz az eldadasok anyagdbol. Az ezekre kapott jegyeket
atlagoljuk.

l-es ZH jegy (barmelyik ZH-ra vonatkoztatva), hidnyzas vagy javitani kivant jegy esetén szobeli

vizsgat kell/lehet tenni a vizsgaiddszakban. Elég csak abbdl az anyagrészbdl vizsgazni, amelyik ZH
nem sikertilt.

A jegyek atlagadnak szamitasakor az x, 5-0t felfelé kerekitjiik.

Gyakorlati jegy:
Feltétele: Aktiv részvétel a gyakorlatokon. (A gyakorlatokr6l maximum 3 alkalommal lehet
hianyozni. Jegyzdkonyvet nem kell beadni.)

Egy gyakorlati beadando feladat elkészitése a félév végeén, a gyakorlatokon elsajatitott tudas €s
eredmények felhasznaldsaval.

A beadando feladatokat 3 f0s szabadon valasztott csoportokban készitik el a hallgatok.



