Bioinformatika a strojové ucenie (2023/24)

Okruhy uciva, v zatvorke skratky suvisiacich predmetov:

AOP:
MAD:
MBI:
NS:
PaS:
SU:

VPDS:

1.

Aproximécia optimalizaénych problémov
Manazment dat

Metddy v bioinformatike

Neurdnové siete

Pravdepodobnost a Statistika

Strojové uCenie

Vybrané partie z datovych Struktar

Neurénové siete: viacvrstvovy perceptrén, metéda spatného Sirenia chyby, hlboké
architektury neurdénovych sieti (SU, NS)

Modelovanie sekvenénych dat: Skryté Markovove modely, podmienena
pravdepodobnost a Bayesove vety, Viterbiho a dopredny algoritmus, priklady vyuzitia
v bioinformatike (hladanie génov a profilové HMM), rekurentné neurénové siete
(MBI,PaS,NS)

Klasifikaéné modely: support vector machines, rozhodovacie stromy, nahodné lesy,
bagging, boosting (SU)

Regresia: linearna a generalizovana linearna regresia, metoéda najmensich Stvorcov,
$tatisticky model s normalnym rozdelenim chyb, regularizacia (PaS, SU)

Teoria strojového ucenia: Statisticky model strojového ucenia, vychylka vs. rozptyl,
preucenie a poducenie, PAC ucenie, odhady pomocou VC dimenzie (SU, NS)

Strojové ucenie bez uditela: zhlukovanie, samoorganizujuce sa zobrazenia, analyza
hlavnych komponentov, vyuZitie na analyzu génovej expresie (SU, NS, MBI)

Testovanie Statistickych hypotéz: Fisherov exaktny test, Welchov t-test, Mann-
Whitneyho U-test, Bonferroniho korekcia viachasobného testovania, log likelihood
ratio test, priklady pouzitia testov v bioformatike (PaS, MAD, MBI)

Stredna hodnota nahodnej premennej: linearita strednej hodnoty, Markovova a
Cebysevova nerovnost, slaby zakon velkych &isel (PaS)

Diskrétne a spoijité nahodné premenné: pravdepodobnostna funkcia, hustota,
distribu¢nd funkcia, zakladné rozdelenia (rovhomerné, exponencialne, normalne,
binomické, Poissonovo, geometricke, hypergeometricke) a ich vlastnosti, centralna
limitna veta, Moivrova-Laplaceova veta (PaS)

10. Sekvenovanie DNA: technolégie sekvenovania a ich charakteristiky (Sanger, lllumina,

11

nanoporové sekvenovanie), skladanie genémov, deBruijnove grafy, RNA-seq (MBI)

.Fylogenetika a komparativna genomika: metdda spajania susedov, metdda

uspornosti, Jukes-Cantorov model a iné substitu¢né modely, pozitivha a negativna
selekcia a jej vplyv na evoluciu biologickych sekvencii (MBI)

12.Zarovnania a algoritmy na retazcoch: lokalne a globalne zarovnavanie sekvencii,

BLAST (jadra zarovnani), perfekiné heSovanie, Bloomov filter, efektivna reprezentacia



sekvencii (sufixové stromy a polia, Burrowsova-Wheelerova transformacia, FM index)
(MBI, VPDS)

13. Met6da maximalnej vierohodnosti: odhad parametrov rozdelenia, nevychylené odhady
parametrov, metéda maximalnej vierohodnosti na rekonstrukciu fylogenetickych
stromov, Felsensteinov algoritmus, EM algoritmus, trénovanie skrytych Markovovych
modelov, hladanie sekven¢nych motivov (PaS, MBI)

14.Linearne programovanie: linearne a kvadratické programovanie, simplexova metéda,
dualita, celoCiselné linearne programovanie a jeho vyuZitie na rieSenie tazkych
problémov v bioinformatike, vyuzitie linedrneho programovania v aproximacnych
algoritmoch (deterministické zaokruhl'ovanie, iterované zaokruhlovanie,
randomizované zaokruhlovanie + derandomizéacia, primarno-dualne metody),
semidefinitné programovanie a max-cut, vyuzitie duality v support vector machines
(kernelové metédy) (AOP, SU, MBI)

15. Aproximovatelnost: Zlozitostné triedy aproximacnych algoritmov, PCP veta a jej
pouzitie, AP-redukcia, APX uplné problémy, aproximovatelnost problému
obchodného cestujuceho, polynomialne aproximaéné schémy a priklady PTAS
algoritmov (AOP)

16. Aplikacie formalnych jazykov: Knuth-Morris-Pratt algoritmus na hl'adanie vzorky v
texte, stochastické bezkontextové gramatiky, kovariatny model a rodiny RNA,
Nussinovovej algoritmus (MBI, VPDS)

17.Modely datovych Struktur: amortizovand zlozitost a potenciélova funkcia, I/O model a
B-stromy, cache-oblivious model a staticky binarny strom s van Emde Boas 5
rozlozenim, usporné datové Struktury (rank a select), perzistentné Struktury (VPDS)

18. Datove Struktury pre intervaly: range minimum query, lowest common ancestor,
segmentové stromy, rozsahové stromy (VPDS)



