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OPIS PREDMETA

Ciljevi predmeta

Bioinformatika obuhvaca Siroko interdisciplinarno podrucje nastalo uslijed
revolucionarnog napretka u razvoju molekularne biologije i racunarstva poCetkom
21. stolje¢a i potrebe da se da smisao i znacenje te protumaci velike koli€ine
podataka koje stvaraju nove visoko proto¢ne metode analize bioloSkih
makromolekula, kao $to je podruc¢je genomike, proteomike, transkriptomike... Cilj
bioinformatike je koristenjem baza podataka i racunalnih algoritama analizirati
pojedinaéne gene, ili Citav DNA sadrzaj nekog organizma, odnosno genom,
pojedinacne proteine ili ¢itave kompleksne funkcionalne skupine makromolekula i
biokemijskih putova. Kolegij je osmisljen s ciliem da se studenti upoznaju s nekima
od osnovnih bioinformatickih alata i bazama podataka povezanima s podru¢jem
transkriptomike i analize proteina kako bi u daljnjem radu mogli samostalno
pristupiti osmisljavanju sli¢nih pokusa, prikupljanju podataka i njihovoj analizi, kao i
samostalno nastaviti nadogradivanje znanja iz ovog iznimno dinami¢nog i Sirokog
podrucja.

Uvjeti za upis
predmeta i ulazne
kompetencije
potrebne za
predmet

Poznavanje osnova molekularne biologije i genetike.

Oc¢ekivani ishodi
ucenja na razini
predmeta (4-10
ishoda ucenja)

Po zavrsetku kolegija, studenti bi trebali jasno znati:

- Navesti glavne bioloSke baze podataka i kako ih pretrazivati

- Definirati BLAST algoritam, izvrSiti usporedivanje sekvenci s bazama
podataka koridtenjem istog algoritma i interpretirati rezultate

- Definirati transkriptom i kako se prou¢ava (RNAseq)

- Ispravno osmisliti pokus kojem je cilj analiza transkriptoma

- Koristiti neke od osnovnih bioinformati¢kih alata za rukovanje podacima
(UNIX naredbe, R paketi, RStudio)

- Znati analizirati RNAseq pokus i protumaciti rezultate testiranja
diferencijalne ekspresije gena

- Navesti osnovne elemente grade i strukture proteina

- Napraviti viSestruko poravnavanje sekvenci proteina i dizajnirati proteinski
model na temelju strukture homologa

- Vizualizirati i analizirati protein bioinformati¢kim alatima poput PyMOL-a,
VMD-a i/ili sli€nih programa koji se koriste za vizualizaciju makromolekula

Sadrzaj predmeta
detaljno razraden
prema satnici
nastave

Predavanja:

1. Uvod u bioinformatiku i bioloSke baze podataka. (2 sata) Definicija bioinformatike
i podru¢ja —omika istrazivanja: genomika, transkriptomika, proteomika.... Pregled
osnovnih baza na NCBI (National center for Biotechnology Information) portalu,




EBI (European Bioinformatics Institute) i pristup sekvencama.

2. Pohrana sekvenci u FASTA formatu. BLAST algoritam (2 sata) Sanger
sekvenciranje i definicija FASTA formata za pohranu sekvenci. Definicija i opis

BLAST algoritma.

3. Definicija, opis i regulacija transkriptoma (2 sata)
Biologija transkripcije. Introni, egzoni, alternativno prekrajanje i izoforme. Sastav
transkriptoma: kodirajuéa i nekodiraju¢a RNA i njihova medusobna interakcija
koja dinamicki oblikuje transkriptom u svakom trenutku.

4. Metode proudavanja transkriptoma sekvenciranjem - RNAseq (2 sata)
Klasi¢ne metode prouavanja ekspresije gena i sastava transkriptoma u odnosu
na sekvenciranje: prednosti i mane. Razli€iti tipovi knjiZznica (stranded vs
unstranded, 3’ tagged RNA-seq). Razli¢ite vrste sekvenciranja: kratki i dugi
sljedovi, upareni i neupareni sljedovi.

5. Kako osmisliti dobar pokus za profiliranje transkriptoma (1 sat)
Cimbenici na koje je potrebno misliti prilikom osmi$ljavanja pokusa, pripreme
uzoraka za analizu i samog sekvenciranja kako bi se izbjegli nepoZzeljni serijski
ucinci koji mogu imati negativan uc€inak na analizu podataka. Prikaz svih koraka
od postavljanja pokusa do analize podataka.

6. Biologija translacije i struktura proteina. (2 sata)

7. Jednostavno i multiplo poravnavanje. Homologni proteini (2 sata)

8. Proteinske baze i modeliranje makromolekula (2 sata)

Vjezbe:

1. Pretrazivanje baza podataka. FASTA format i sredivanje sekvenci u programu
MEGA. Usporedba sekvenci s bazama podataka koristenjem BLAST algoritma.
ViSestruki BLAST. (3 sata)

2. Uvod u UNIX (6 sati)

Upoznavanje s radom u UNIX operativnom sustavu. Navigiranje kroz sustav
(naredbe pwd, Is, cd), stvaranje, kopiranje i brisanje direktorija i dokumenata
(mkdir, cp, rm), pregledavanje dokumenata (head, tail, cat, less), pretrazivanje
dokumenata (find), pretrazivanje uzoraka (grep). Pokretanje procesa.

3. Upoznavanje s fastq formatom u kojem dolaze rezultati sekvenciranja (3 sata).
Manipuliraje podacima u fastq formatu koriStenjem unix naredbi.

4. Analiza kvalitete dobivenih sekvenci i podrezivanje sljedova u svrhu uklanjanja
loSih podataka (3 sata)

Koridtenjem programa FastQC studenti ¢e provjeriti kvalitetu rezultata
sekvenciranja i nauciti razlikovati dobre od loSih podataka. Program Trimmomatic
¢e biti koristen za uklanjanje adapterskih sekvenci i sliedova koji ne
zadovoljavanju minimalne kriterije kvalitete.

5. Mapiranje sljedova na genom koriStenjem aktualnih programa. Prikaz rezultata u
SAM/BAM formatu i vizualizacija putem IGV-a (Integrative Genomics Viewer).
Brojanje sljedova mapiranih iznad gena (3 sata)

6. Uvod u R (6 sati)

Upoznavanje s programom R i RStudio za obradu podataka. Organizacija
datoteka i stvaranje specifi€nih projekata. Osnovni tipovi objekata u R-u (vektor,
matrica, tablica, popis ili lista). Priprema podataka i uvodenje u R. Osnovni paketi
za manipulaciju podacima (dplyr). Paketi okruzja Bioconductor specifi¢ni za
obradu genomskih podataka.




7. Diferencijalna ekspresija gena (6 sati)
Eksplorativha analiza podataka u R-u (PCA, analiza glavnih komponenti).

Normalizacija RNAseq podataka prema veli¢ini knjiznice i veli€ini gena. Statisticki

modeli koji se koriste za modeliranje ekspresije gena temeljem negativne

binomne raspodjele (R paketi EdgeR, DESeq2). Korekcije za viSestruko testiranje

i vizualizacija rezultata testa diferencijalne ekspresija gena u pokusu.

8. Testiranje obogacenja specifi¢nih genskih setova u skupu diferencijalno
eksprimiranih gena: KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) i GO
(Gene Ontology) genski setovi. Vizualizacija rezultata putem grafova i tablica (3
sata)

9. Kako obraditi RNAseq podatke ako se radi o organizmu za kojega referentni
genom jo$ nije sastavljen? (2 sata)

Uvod u de novo assembly transkriptoma (program Trinity), pronalazenje okvira
¢itanja i kodirajucih regija. Anotacija putem BLAST algoritma i osnovni programi
za mapiranje sljedova na transkriptom (RSEM, Salmon).

10. Jednostavno i multiplo poravnavanje. Dizajniranje homologa proteina pomocu
viSestrukog poravnanja sekvenci kao i identifikacija sekvence kandidata.
KoristeCi ExPASYy alate izraditi homologni model. Translatirati model u suCelje
za molekularnu vizualizaciju. Analiziranje strukture homolognog modela i
identifikacija aminokiselinskih ostataka na vaznim polozajima u sekvenci
proteina. (3 sata)

11. Proteinske baze. ExPASy i PDB. Pretrazivanje zadanih proteina i prikupljanje

svih potrebnih podataka. (3 sata)

Modeliranje makromolekula. Koristenjem ExPASYy alata irada makromolekulskih

modela i analiza njihove strukture. Identifikacija vaznih aminokiselinskih

ostataka i veza koje stvaraju unutar strukture. Lokalizacija aktivhog mjesta i

ostataka vaznih za katalizu. (4 sata)

12.

Vrste izvodenja
nastave:

predavanja

[0 seminari i radionice
vjezbe

O on line u cijelosti

O mjeSovito e-u€enje
[ terenska nastava

samostalni zadaci
multimedija

I laboratorij
mentorski rad

O (ostalo upisati)

Obveze studenata

Nastava kolegija se organizira u obliku predavanja i vjezbi (PowerPoint
prezentacije, edukacijski filmovi, praktiCan rad na racunalima). O¢ekuje se da ¢e
studenti uredno pohadati nastavu i prisutnost na nastavi ¢e se biljeziti. Od
studenata se o¢ekuje aktivno sudjelovanje u nastavnom procesu, izrada zavrSnog
projekta te polaganje usmenog ispita. U slu€aju pojave okolnosti koje bi studente
mogle sprijeciti u izvrSavanju svojih obaveza, oekuje se da ¢e na vrijeme o tome
obavijestiti predmetne nastavnike.

Pracéenje rada
studenata (upisati
udio u ECTS
bodovima za svaku
aktivnost tako da
ukupni broj ECTS
bodova odgovara
bodovnoj vrijednosti
predmeta):

Pohadanje 1 IstraZivanje Prakti¢ni rad 2
nastave
Eiljjsperlmentalnl Referat (Ostalo upisati)

: Seminarski C
Esej rad (Ostalo upisati)
Kolokviji Usmeni ispit |1 (Ostalo upisati)
Pismeni ispit Projekt 1 (Ostalo upisati)




Ocjenjivanje i
vrjednovanje rada
studenata tijekom
nastave i na
zavrsnom ispitu

Prisutnost studenata tijekom nastave ¢e se evidentirati svaki sat. Studenti ¢e se
poticati na aktivho sudjelovanje u nastavi i samostalno rjeSavanje problema i
zadataka Sto Ce se periodi¢ki bodovati. Na kraju kolegija studenti ¢e odabrati projekt
kroz koji ¢e analizirati i rijeSiti problem iz podrucja transkriptomike ili analize proteina
koji ih zanima. Studenti ¢e samostalno i savjetujuci se s nastavnicima izraditi projekt
i izloziti ga nastavnicima na ispitnom roku u sklopu usmenog ispita. Ukupna ocjena
¢e ukljucivati ocjenu ukupnog zalaganja studenta tijekom kolegija, aktivnosti na
nastavi, provedbe projekta i diskusije ha usmenom ispitu.

Vrednovanje i konaéna ocjena:

90% - 100%: ocjena 5 (izvrstan);

80% - 89%: ocjena 4 (vrlo dobar);

65% - 79%: ocjena 3 (dobar);

51% - 64%: ocjena 2 (dovoljan);

< 51%: ocjena 1 (nedovoljan).

Obvezna literatura
(dostupna u
knjiznici i putem
ostalih medija)

Broj Dostupnost
Naslov primjeraka | putem ostalih
u knjiznici medija
Bioinformatics and Functional Genomics, third 1
edition. 2015. Jonathan Pevsner. Wiley-Blackwell.
Introduction to Bioinformatics, 3rd Edition. 2008. 1
Arthur M. Lesk. Oxford University Press.

Dopunska literatura

1. Love MI, Anders S, Kim V and Huber W. RNA-Seq workflow: gene-level
exploratory analysis and differential expression [version 2; peer review: 2
approved]. F1000Research 2016, 4:1070
(https://doi.org/10.12688/f1000research.7035.2)

2. Zuur AF, leno EN, Meesters EHWG. . A beginner’s guide to R. 2009. Springer,
New York.

3. Trumbié Z. 2019. Interna skripta — vjezbe iz kolegija Bioinformatika. Sveugiliste u
Splitu.

4. Trumbi¢ Z. 2019. Dodatni nastavni materijal - ppt predavanja i popratni materijal
za vjezbe iz kolegija Bioinformatika.

Nacini prac¢enja
kvalitete koji
osiguravaju
stjecanje utvrdenih
ishoda ucenja

Predavanja i vijeZbe su zami$ljene kao interaktivna aktivnost te se potice aktivho
sudjelovanje studenata u nastavi kroz pitanja, komentare i samostalno rjeSavanje
zadataka &ime se omogucéava kontinuirano pracenje rada studenata. Analizom
uspjeha kroz zavrsni projekt i usmeni ispit ¢e se pratiti razina stjecanja utvrdenih
ishoda ucenja.

Ostalo (prema
misljenju
predlagatelja)

Vrijeme konzultacija i termini ispita ¢e biti ogladeni na internet stranicama
Prirodoslovno-matemati¢kog fakulteta Split. Studenti mogu kontaktirati nastavnike
putem e-maila na msprung@pmfst.hr i ztrumbic@unist.hr za sva pitanja i pomo¢ pri
savladavanju sadrzaja kolegija.
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