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1 Zakladné tidaje o bakalarskej praci

Skolitel': doc. RNDr. Maria Hragkova, PhD.

Pracovisko skolitel'a: Katedra informatiky, FMFI UK

Nazov prace: Pouzitie idajov o expresii pri hladani génov

Ciel prace: Cielom hladania génov je v DNA sekvencii urcit, ktoré jej oblasti koduju proteiny

produkované danym organizmom. Hladanie génov patri medzi zakladné bioinformatické
problémy. V tejto préci je tlohou do existujiceho systému na hladanie génov ExonHunter
implementovat modul, ktory pri hladani génov zohladni experimetalne merania expresie
jednotlivych génov, t.j. uréujice mnozstvo RNA pripadne proteinu, ktoré sa na zaklade
jednotlivych oblasti DNA produkuje.

2 KTrluacové zdroje

V mojej bakalarskej praci sa planujem opierat najmé o nasledujtuce informacné zdroje.

e Marketa J. Zvelebil and Jeremy O. Baum. Understanding bioinformatics. Garland Science,
2008

V tejto vysokolskej ucebnici planujem néjst informécie o zakladnych biologickych a bioin-
formatickych pojmoch, ktoré potrebujem vysvetlit vo svojej praci.

Brona Brejova, Daniel G. Brown, Ming Li, and Tomé4s Vina¥. ExonHunter: A comprehen-
sive approach to gene finding. Bioinformatics, 21(Suppl 1):157-165, 2005

V tomto vedeckom ¢lanku autori popisuju systém ExonHunter, do ktorého idem pridavat
novy modul.

Peter Kova¢. Implementécia externych zdrojov dat v hladani génov. Bakalarska préca,
Univerzita Komenského v Bratislave, 2010

Autor tejto bakalarskej préace tiez implementoval moduly do systému ExonHunter, na jeho
pracu teda priamo nadvézujem.

Larry Wall, Tom Christiansen, and Jon Orwant. Programming Perl. O’Reilly, 2004

Modul budem implementovat v jazyku Perl, planujem teda vyuZzivat tuto referencénu pri-
rucku.



e Dachwan Kim, Geo Pertea, Cole Trapnell, Harold Pimentel, Ryan Kelley, and Steven L
Salzberg. TopHat2: accurate alignment of transcriptomes in the presence of insertions,
deletions and gene fusions. Genome Biology, 14(4):R36, 2013

Vedecky ¢lanok popisujici softvér TopHat2. Tento softvér planujem pouzit na spracovanie

vstupnych dat pre m6j modul.

e ENCODE consortium. RNA-seq of thymus (Mus musculus, postnatal 0 day), 2014. [Cito-
vané 2014-10-14] Dostupné z https://www.encodeproject.org/files/ENCFFO02EYX/QQ
download/ENCFFOO2EYX.fastq.gz

Webstranka, z ktorej ziskam experimentalne data potrebné na testovanie méjho modulu.
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