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Bioinformatics

Antal hogskolepoang: 7,5. Betygskala: TH. Niva: A (Avancerad
niva). Undervisningssprak: Kursen ges pa begaran pa engelska.
Alternativobligatorisk for: MBIO1. Valfri for: BAmb, B4pt.
Kursansvarig: Projektforskare Peter Olsson,
Peter.Olsson@tbiokem.lth.se, Tillampad biokemi.
Forkunskapskrav: KBK041 Genteknik. Prestationsbedomning:
Skriftlig och problemorienterad hemtentamen. Godkand rapport
fran datorovningar. Hemsida: http://www.tbiokem.lth.se.

Syfte

Kursens syfte ar att ge teoretisk kunskap i bioinformatik och dess
mojligheter. Syftet ar ocksa att ge praktiska fardigheter i att soka
information i bioinformatiska databaser och i att anvanda
bioinformatiska verktyg.

Mal

Kunskap och forstaelse
For godkand kurs skall studenten

e beskriva och vardera informationen i de mest forekommande
bioinformatiska databaserna.

» formulera databassOokningar bl.a. med hjalp av faltnamn
(qualifiers) och boolska argument.

e beskriva, formulera och vardera resultat av
sekvensuppstallning (sequence alignment).

» beskriva, forklara och skapa hypoteser om proteiners
strukturer med hjalp av modeller och simuleringar.

Fardighet och formaga
For godkand kurs skall studenten

» valja och anvanda bioinformatiska databaser och dess sok
verktyg.

» vardera utfallet av en sekvensjamforelse eller analys.
» anvanda program for strukturmodulering.

» vardera utfallet av en sekvensjamforelse eller sekvensanalys.


http://www.tbiokem.lth.se/

 utnyttja fackuttryck i bade tal och skrift.

Varderingsforméaga och forhallningssétt
For godkand kurs skall studenten

Ha noédvandiga kunskaper for att i yrkesrollen kunna finna basal
bioinformtikinformation och kunna praktiskt anvanda basala
bioinformatikverktyg.

Innehall

Kursen omfattar kunskaper om bioinformatiska databaser, dito
sokning och verktyg som predikterar en nukleotid- eller
aminosyrasekvens biokemiska eller molekylarbiologiska
egenskaper, funktioner etc. Begrepp som FASTA format, BLAST,
archival & curated database, accession number, cross reference,
data base field, boolean qualifiers, In silico, alignment, algorithm,
Hidden Markov Model, Neural Networks, cluster, phylogenetiska
trad, phenetisk och cladistisk jamforelse, bootstrapping, gap
penalties, substitutionsmatriser, homologimodellering, treadening
modellering och Ab Initio modellering tas upp. En orientering om
systembiologi och syntetisk biologi ges.

Exempel pa ovningar ar: databassokning (bade med s6kord och
sOkning av sekvenser som liknar en kand sekvens) samt tolkning av
sokresultatet, phylogenetisk utvardering av sannolikheten for att
en tandlakare smittat sina patienter med HIV, teoretisk utveckling
av en analysmetod for att bestamma konet pa en manniska med
hjalp av PCR, samt 6vning i proteinmodulering.

Litteratur

Arthur M. Lesk Introduction to Bioinformatics. Oxford University
Press,2005

ISBN 0 19 9277877

Datorovningskompendium



