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2. Pogoji za vključitev:  
Splošni pogoji za vpis na doktorski študij. 
 
3. Izobraževalni cilji in predvideni študijski rezultati:  
(Predmetnospecifične komponente) 
Izobraževalni cilj: Seznanitev s celotnim področjem bioinformatike in trenutnimi trendi 
v razvoju bioinformatike in bioinformacijskih orodij. Predmet daje študentu pregled 
nad celotnim področjem bioinformatike in ga uvaja v raziskovalno delo na glavnih 
toriščih raziskav v bioinformatiki.  
Študenti spoznajo specifična bioinformacijska orodja, njihove omejitve in potrebe po 
njihovem izboljšanju glede na razvoj raziskav v genetiki, genomiki, proteomiki, 
sistemski in strukturni biologiji ter v evolucijskih študijah. 
Študijski rezultat: Študenti se bodo seznanili z naravo podatkov v bioloških 
raziskavah in z najpomembnejšimi biološkimi podatkovnimi zbirkami ter njihovo 
uporabo. 
 
4. Vsebina predmeta: 
- Vrste podatkov podatkovnih zbirk.  
- Genomski projekti modelnih organizmov, primerjalna genomika, določevanje 

genov in regulatornih regij v genomih, SNP analize, genske mreže. 
- Bioinformatcijska orodja za interpretacijo rezultatov dela z NGS sistemi,  

mikromrežami, aplikacije mikromrež, mutacijska analiza na genomski ravni. 
- Bioinformacijska orodja v proteomiki in interaktomiki. 
- Aplikacije. Bioinformatika v okoljski genomiki, farmakogenomiki. 
- Sistemska biologija. 
- Ontologije in zbirke znanj v bioinformatiki 
- Postopki za integracijo podatkov in znanj v bioinformatiki 
- Bioinformatični pristopi v kemogenomiki 
- Projektno delo s specifičnimi programskimi orodji 
- Praktično delo v okviru Centra za funkcijsko genomiko (MF) 
- Praktično delo v laboratoriju za analizo mutant (IJS) 
-  
5. Temeljni študijski viri (v primeru knjig in monografij so študijski vir le 
izbrana poglavja iz njih):  

- David W. Mount (2004) Bioinformatics. Sequence and Genome Analysis. Cold 
Spring Harbor Laboratory Press, USA. 



- Klipp E. Et al. (2005) Systems Biology in Practice. Wiley-VCH, Weinheim, 
Germany. 

- Knudsen S. (2004) Guide to analysis of DNA microarray data, 2nd edition. A 
John Wiley & Sons, Inc. Publications. 

- Caroline St. Clair, Jonathan E. Visick. (2013) Exploring Bioinformatics, Second 
Edition, A Project-Based Approach. Jones & Bartlett Publishers. 

- pregledni znanstveni članki s širšega področja bioinformatike 
- originalni znanstveni članki z aktualno tematiko 
 

6. Metode poučevanja in učenja: 
Poudarek bo na praktičnih vajah z računalniki (laboratatorijske vaje), enem 
praktičnem problemu, ki ga bo slušatelj moral rešiti in potem predstaviti vsem 
študentom in oddati v pisni obliki (vse skupaj 5 ur). Poskusili bomo poiskati takšne 
probleme, da bo njihova izvedba slušateljem koristila pri njihovem doktorskem delu. 
Osnovne in splošne vsebine bodo predstavljene s približno petnajstimi urami 
predavanj. 
 
7. Preverjanje znanja – obveznosti študenta: 
Rešitev praktičnega problema (pisno poročilo), opravljen seminar. 
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