Okruhy ke statnim zavéreCnym zkouskam v bakalarskych studijnich
programech FCHT

Studijni program Bioinformatika a chemicka informatika (B107)

Zkouska se sklada ze 3 povinnych okruh

1. Biochemie a molekularni genetika

(vychazi z predméti: Biochemie I, Molekulova genetika a analyza DNA)
2. Ukladani a analyza dat

(vychazi z predmétl: Databazové systémy)
3. Bioinformatika

(vychazi z predméti: Zaklady bioinformatiky)

Biochemie a molekularni genetika

Aminokyseliny, peptidy, proteiny - chemie, prostorové usporadani a funkce

Enzymy - funkce a kinetika, inhibice

Nukleové kyseliny - chemie, prostorové usporadani a funkce

Membrany, lipidy (jejich funkce a metabolismus), prenos hmoty a signalu pfes membranu
Sacharidy - struktura, metabolismus a funkce

Vznik a vyuZziti ATP, membranova a substratova fosforylace, dychaci retézec, fotosynthesa
Replikace DNA, DNA-polymerasa, mutace a opravné mechanismy

Transkripce, RNA-polymerasa, regulace transkripce, sestfih

W o N R WNRE

Translace, posttranslacni modifikace, ribosom
10. Metody sekvenovani DNA, polymerasova fetézova reakce
11. Prokaryoticka a eukaryoticka burka, rozdily ve stavbé a organizaci genomu

Ukladani a analyza dat

TFi urovné pohledu na data - konceptudlni, implementacni, fyzicka

E-R nebo jiny konceptualni model - jeho prvky a vyjadieni integritnich omezeni
Rela¢ni databazovy model - jeho prvky, vyjadreni integritnich omezeni, relacni algebra
Jazyk SQL - ¢asti DDL, DCL, TCL, vyjadreni integritnich omezeni

Jazyk SQL - ¢&st DML a SELECT.

Transakce - ACID vlastnosti
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Normalizace rela¢niho schématu. Principy, normalni formy a postupy



Bioinformatika

Parové zarovnavani sekvenci - skérovani, substitu¢ni matice PAM a BLOSUM, bodovy graf
Vicenasobné zarovnavani sekvenci - algoritmus ClustalW, UPGMA
Prohledavani sekvenénich databazi - algoritmus BLAST a jeho parametry, E-value

el A

Fylogenetickd analyza - fylogenetické stromy a format Newick, molecular markers, evolu¢ni

modely, metody pro tvorbu stromd

5. Predikce struktur protein( - strukturni interpretace zarovnani sekvenci, homologni
modelovani, experimentaini metody strukturni biologie

6. Molekularni simulace - silové pole, periodicka okrajova podminka, problém vzorkovani

7. Aplikace bioinformatiky - cile 1é¢iv, protein-ligand docking, virtudlni screening



