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Kursa anotācija

Kursa mērķis ir iepazīstināt maģistratūras studentus ar bioloģiskās informācijas daudzveidību, ieguves un analīzes metodēm un uzsvērt bioinformātikas un eksperimentālo bioloģijas zinātnes nozaru ciešo saistību. Pēc kursa pabeigšanas studentiem jāspēj patstāvīgi sameklēt un analizēt proteīnu un nukleīnskābju sekvences izmantojot demonstrētās metodes, kā arī jāspēj orientēties plašāk sastopamajos bioinformātikas pielietojumos. Mērķa sasniegšanai studenti papildus teorētiskās kursa daļas apgūšanai tiek veicināti piedalīties semināros un patstāvīgi atrisināt specifisku, ar bioloģiskās informācijas ieguvi un analīzi saistītu problēmu, kas var būt saistīta ar viņu maģistra darba izstrādi. 

Kursa apraksts-plāns

	1. Prasības kursa apgūšanai un literatūras avoti. Bioinformātikas jēdziens. 

	2. Bioloģiskās informācijas daudzveidība un apjoms. 

	3. Bioloģija, statistika, informācijas tehnoloģijas un programmēšana kā bioinformātikas pamatelementi. 

	4. Genomu organizācija un evolūcija.

	5. Salīdzinošā genomika.

	6. Bioloģiskās informācijas datubāzes. Informācijas meklēšanas un iegūšanas sistēmas.

	7. Nukleīnskābju un proteīnu sekvenču līdzības pamatprincipi. Dažādas salīdzināšanas metodes, to priekšrocības un pielietošanas nosacījumi.  

	8. Filoģenētika. Klāsteru un kladistisko metožu pielietojums filoģenētisko koku rekonstruēšanā. 

	9. Genoma ekspresijas analīze un statistiskās metodes. 

	10. DNS čipu izmantošanas iespējas genomu polimorfisma analīzē. Gēnu ekspresijas ģenētika. 

	11. DNS topoloģija un tās paredzēšanas metodes. 

	12. Proteīnu struktūra, tās paredzēšanas metodes un pielietojums farmakoloģijā. 

	13. Proteomika un sistēmu bioloģija. Tīklveida struktūras kā bioloģisko sistēmu dabiska sastāvdaļa. 

	14. Bioinformātikas perspektīvas. Bioinformātika kā priekšnosacījums modernās bioloģijas apgūšanai. 


Prasības kredītpunktu iegūšanai

Lekciju apmeklējums, praktiskā uzdevuma atrisināšana (semināra formā) un sekmīgi nokārtots rakstiskais eksāmens. 

Literatūra (01 - mācību literatūra)

	1. Lesk AM (2005) Introduction to Bioinformatics. 2nd ed. Oxford University Press, New York, USA 


Literatūra (02 – papildliteratūra)

	1. Hall BG (2004) Phylogenetic Trees Made Easy. A How-To Manual. 2nd ed. Sinauer, Sunderland, USA.

	2. Johnson AL (2000) Elements of Programming with Perl. Manning, Greenwich, USA.


Literatūra (03 - ieteicamā periodika)

	1. http://www.ebi.ac.uk/2can/home.html 

	2. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Education/index.html 

	3. http://www.genome-technology.com/

	4. http://bioinformatics.oxfordjournals.org/ 


