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BB2441 Bioinformatik 7,5 hp

Bioinformatics

Nar kurs inte langre ges har student mojlighet att examineras under ytterligare tva lasar.

Faststallande
Kursplan for BB2441 giller fran och med HT17

Betygsskala
A,B,C,D,E, FX, F

Utbildningsniva

Avancerad niva

Huvudomraden
Bioteknik

Sarskild behorighet

For programstudenter vid KTH kréavs:

Minst 150 hogskolepoang fran arskurs 1, 2 och 3 varav minst 100 hogskolepoang frén arskurs
1 och 2 samt kandidatexamensarbete maste vara avklarade. I de 150 poidngen skall inga
avklarade kurser motsvarande minst 20 hp matematik, numeriska metoder, data, varav
minst 5 hp utgors av numeriska metoder och data, samt minst 15 hp totalt inom bioteknik,
biokemi, och/eller molekylarbiologi

For fristaende studerande kravs:

Totalt 15 hogskolepoang (hp) inom bioteknik, biokemi och/eller molekylarbiologi. Totalt
20 hogskolepoang (hp) inom matematik, numeriska metoder och programmering, varav 5
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hogskolepoang (hp) utgors av numeriska metoder och data, samt dokumenterade kunskaper
i engelska motsvarande Engelska B.

Undervisningssprak

Undervisningssprak anges i kurstillfallesinformationen i kurs- och programkatalogen.

Larandemal

Efter att ha blivit godkand pa kursen ska studenten kunna:

« redogora for betydelsen av bioinformatik i modern livsvetenskap

« redogora for tillampningar och begransningar av bioinformatiska metoder

» forklara grundlidggande bioinformatiska metoder

- anvinda relevanta bioinformatiska verktyg for att 16sa bioinformatiska fragestallningar
 motivera valet av bioinformatiska verktyg

« tolka resultaten av bioinformatiska analyser

« anvanda skriptprogrammering for att utfora grundlaggande bioinformatiska operationer

« anvinda grundlaggande kommandon i Unix/Linux eller motsvarande

Kursinnehall

Bioinformatisk teori och praktik: Parvis sekvensalignment av protein- och
DNA/RNA-sekvenser, multipel sekvensalignment, signifikans av alignmentresultat, egen-
skaper hos protein- respektive DNA/RNA-sekvenser inklusive sekvenskonservering, ho-
mologibegreppet, fylogeni, genexpression och differentiell genexpression, klustring av vek-
torer, introduktion till publika databaser med relevans for amnet samt extraktion av relevan-
ta data fran desamma. Anvandning av savial kommandoradsoperationer for dataanalys och
filhantering (i Unix/Linux eller motsvarande operativsystem) som tillgingliga webbaserade
verktyg for dataanalys (t ex Galaxy).

Programmering: inlasning fran fil, grundlaggande operationer pa inlista data sdsom kondi-
tionell exekvering, loopar, och reguljara uttryck, samt utskrift av resultat till fil.

Kurslitteratur

Vetenskapliga artiklar, webbresurser, och forelasningsbilder som delas ut under kursen.
Eventuella kursbocker anslas pa kursens webbsida senast fyra veckor fore kursstart.

Examination

« LAB1 - Datorlaboration, 2,5 hp, betygsskala: P, F
« TEN1 - Skriftlig tentamen, 5,0 hp, betygsskala: A, B, C, D, E, FX, F
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Examinator beslutar, baserat pa rekommendation fran KTH:s handliaggare av stod till stu-

denter med funktionsnedsattning, om eventuell anpassad examination for studenter med
dokumenterad, varaktig funktionsnedsattning.

Examinator far medge annan examinationsform vid omexamination av enstaka studenter.

Etiskt forhallningssatt

« Vid grupparbete har alla i gruppen ansvar for gruppens arbete.

« Vid examination ska varje student arligt redovisa hjalp som erhallits och kallor som
anvants.

« Vid muntlig examination ska varje student kunna redogora for hela uppgiften och hela
l6sningen.
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