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Studiju kursa statuss programma

Obligatais/Ierobezotas izveles

Atbildigais macibspeks

Talis Juhna - Doktors, Profesors

Macibspéks

Iveta Lauva - Zinatniskais asistents

Apjoms dalas un kreditpunktos

1 dala, 3.0 kreditpunkti

Studiju kursa Tstenosanas valodas

LV, EN

Anotacija

Studiju kursu 1steno Latvijas Universitate, kursa izstradatajs ir Raitis Peculis.

Studiju kursa apskatiti galvenie nukleinskabju sekvencésanas eksperimentu mérki, mérku
sasniegSanai piemérotako metozu pielietoSana, datu plismu veidosana, rezultatu prioritiz€Sana un
interpreté$ana. Studiju kursa uzsvars likts uz datu analizes metozu praktisko pielietojumu
papildinot to ar teorgtisko pamatojumu katrai no metodém, iespgjamam altenativam un
prieksrocibam un trikumiem.

Pilnu studiju kursu skatit: https://www.lu.lv/studijas/studiju-celvedis/programmu-un-kursu-
katalogi/kursu-

katalogs/?tx_lustudycatalogue pil[action]=detail&tx_lustudycatalogue pil[controller]=Course&t
x_lustudycatalogue pil[course]=Biol3058.

Merkis un uzdevumi, izteikti kompetencés un
prasmes

Studiju kursa mérkis ir nodro$inat studentiem iesp&jas apgiit zinasanas ka veikt lielapjoma
nukleinskabju sekvenceSanas datu analizi HPC vide.

Studiju kursa uzdevumi:

« attistit studentu sp&ju analizet nukleinskabju sekvencesanas datus, pielietojot petijuma mérkim
atbilsto$as datu analizes metodes;

« attistit studentu sp&ju interpret€t un vizualiz&t nukleinskabju sekvencésanas datu analizes
rezultatus;

« attistit studentu sp&ju izprast, kritiski interpretét un izskaidrot literatiira pieejamos nukleinskabju
sekvenceSanas rezultatus.

Patstavigais darbs, ta organizacija un uzdevumi

Studgjoso patstavigais darbs organizets individuali.

Patstavigie uzdevumi:

1. Studgt ar studiju kurus t€mam saistito literattiru.

2. Gatavoties kontroldarbiem un eksamenam.

3. Apgit datu analizes veikSanai un grafiskai att€loSanai nepiecieSsamas: UNIX terminala
komandas, datu analizes programmu komandu sintaksi, R programmas komandas.

Literattira

Obligata / Obligatory:

1. Bioinformatics for RNASeq Data Analysis (https://www.intechopen.com/books/bioinformatics-
updated-features-and-applications/bioinformatics-for-rna-seq-data-analysis).

2. Bioinformatics Tools for Detection and Clinical Interpretation of Genomic Variations
(https://www.intechopen.com/books/bioinformatics-tools-for-detection-and-clinical-interpretation-
of-genomic-variations).

3. Eadline, D. 2009, High Performance Computing, (http://hpc.fs.uni-
lj.si/sites/default/files/HPC for dummies.pdf), Wiley Publishing, Inc. 52 p.

Papildu / Additional:

1. Robinson, P.R., Piro, R.M., Jager, M. 2017, Computational Exome and Genome Analysis, CRC
Press, 557 p.

2. Sung, W.-K. 2017, Algorithms for Next-Generation Sequencing, CRC Press, 350 p.

3. Wang, X. 2016, Next-Generation Sequencing Data Analysis, CRC Press, 246 p.

Citi informacijas avoti / Other sources of information:

1. Journal of Next Generation Sequencing & Applications.

2. Nature Genetics.

3. SEQanswers (seqanswers.com).

NepiecieSsamas priek$zina$anas

Pamata R un pamata UNIX terminala zinasanas.

Studiju kursa saturs
Saturs Pilna un nepilna laika Nepilna laika
klatienes studijas neklatienes studijas
Kontakt | Patstav. | Kontakt | Patstav.
stundas darbs stundas darbs
Ievads. Nukleinskabju sekvencé$anas metodes. 2 3 0 0
Darbs ar UNIX terminali, HPC lieto$ana. 4 6 0 0
Darba pliismu veidoSana. 4 6 0 0
SekvencéSanas datu Tpasibas: datnu tipi un datu kvalitates kontrole. 6 9 0 0
Sekvencésanas datu pielidzinasana. 2 3 0 0
DNS variantu noteikSana. 4 6 0 0
Geénu diferencialas ekspresijas noteikSana. 4 6 0 0
Nukleinskabju sekvencé$anas datu analizes rezultatu interpretacija. 6 9 0 0




Kopa: 32 48 0 0

Sasniedzamie studiju rezultati un to vérté¥ana
Sasniedzamie studiju rezultati

Rezultatu verté$anas metodes

Parzina datgu veidus, struktliru un parametrus; Parzina nukleinskabju sekvencéSanas metodes;
defing nukleinskabju sekvencéSanas p&tijumu mérkus un nepiecieSamos rezultatus.

Prot veikt nukleinskabju sekvencésanas datu kvalitates kontroli; nukleinskabju sekvencé$anas datu
pielidzinasanu references genomam; genétisko variantu noteik§anu DNS sekvencgSanas datos.

Prot veikt diferencéti ekspresétu génu noteikSanu RNS sekvencésanas datos;
vizualizet datu analizes rezultatus programma R.

1.starpparbaudijums. 2.starpparbaudijums.
Eksamens.

1.starpparbaudijums. 2.starpparbaudijums.
Eksamens.

1.starpparbaudijums. 2.starpparbaudijums.
Eksamens.

Spgj planot savu nukleinskabju sekvencesanas datu analizi un tai nepiecieSamos skaitloSanas

1.starpparbaudijums. 2.starpparbaudijums.
resursus; veikt nukleinskabju sekvencé$anas datu rezultatu kritisku izveértéSanu.

Eksamens.

Studiju rezultatu vérteSanas kritériji

Kriterijs % no kopgja vertéjuma
1.starpparbaudijums 25
2.starpparbaudijums 40
Eksamens 35
Kopa: 100
Studiju kursa planojums
Dala KP Stundas Parbaudijumi
Lekcijas Prakt d. Laborat leskaite Eksam. Darbs
1. 3.0 1.0 2.0 0.0 *




